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Abstract 



Human nucleic acid sequences from normal breast tissue are new. A nucleic acid sequence that encodes 
(part of) a gene product comprises: (a) a nucleic acid sequence (I), chosen from a group of 43 sequences 
(given in the specification); (b) an allelic variant (II) of (I); or (c) a nucleic acid sequence (III), that is 
complementary to (I) or (II). Independent claims are also included for: (1) a nucleic acid sequence (76 
sequences given in the specification), characterized in that it has increased expression in normal breast 
tissue; (2) BAC, PAC and cosmid clones, containing functional genes and their chromosomal localization, 
corresponding to one of 76 sequences for use as vehicles for gene transfer; (3) a nucleic acid sequence 
comprising part of a sequence as above which is sufficiently large to hybridize to a sequence as above; (4) 
an expression cassette comprising a nucleic acid fragment or a sequence as above, together with at least a 
control or regulatory sequence; (5) a DNA fragment, comprising a gene, that is produced as a result of using 
a nucleic acid sequence as above; (6) a host cell containing genetic information for expression of a 
heterologous nucleic acid sequence as above; (7) a process to manufacture a polypeptide or fragments, 
characterized in that the host cell above is cultivated; (8) an antibody against a polypeptide, which is 
encoded by a nucleic acid as above; (9) a polypeptide partial sequence having one of 122 sequences (given 
in the specification); (10) a genomic gene, its promoter, enhancer, silencer, exon and intron structure and 
splice variants, generated from cDNA having one of the 76 sequences; and (1 1) 1318, 3283 and 538 bp 
nucleic acid sequences characterized in that they are associated with fat metabolism and can be used to 
treat illnesses associated with an altered fat metabolism. 
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(57) Abstract 

The invention relates to human nucleic acid sequences, mRNA, cDNA, genomic sequences from breast tissue, coding for genetic 
products or parts thereof and to the use thereof. The invention also relates to polypeptides which can be obtained from said sequences and 
to the use thereof. 



(57) Zusammenfassung 

Es werden menschliche Nukleinsauresequenzen - mRNA, cDNA, genomische Sequenzen - aus Brustgewebe, die fur Genprodukte 
oder Teile davon kodieren, und deren Verwendung beschrieben. Es werden weiterhin die liber die Sequenzen erhaltlichen Polypeptide und 
deren Verwendung beschrieben. 
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Menschliche Nukieinsauresequenzen aus Brustnormalgewebe 



Die Erfindung betrifft menschliche Nukieinsauresequenzen aus Brustgewebe, die fur 
5 Genprodukte Oder Teile davon kodieren, deren funktionale Gene, die mindestens ein 
biologisch aktives Polypeptid kodieren und deren Verwendung. 
Die Erfindung betrifft weiterhin die uber die Sequenzen erhaltlichen Polypeptide und 
deren Verwendung. 

10 Eine der Haupttodesursachen bei Frauen ist der Brustkrebs, fur dessen Bekampfung 
neue Therapien notwendig sind. Bisher verwendete Therapien, wie z.B. 
Chemotherapie, Hormontherapie oder chirugische Entfernung des Tumorgewebes, 
fuhren haufig nicht zu einer vollstandigen Heilung. 

1 5 Das Phanomen Krebs geht haufig einher mit der Uber- oder Unterexpression 

gewisser Gene in den entarteten Zellen, wobei noch unklar ist, ob diese veranderten 
Expressionsraten Ursache oder Folge der malignen Transformation sind. Die 
Identifikation solcher Gene ware ein wesentlicher Schritt fur die Entwicklung neuer 
Therapien gegen Krebs. Der spontanen Entstehung von Krebs geht haufig eine 

20 Vielzahl von Mutationen voraus. Diese konnen verschiedenste Auswirkungen auf das 
Expressionsmuster in dem betroffenen Gewebe haben, wie z.B. Unter- oder 
Uberexpression, aber auch Expression verkurzter Gene. Mehrere solcher 
Veranderungen durch solche Mutationskaskaden konnen schlielilich zu bosartigen 
Entartungen fuhren. Die Komplexitat solcher Zusammenhange erschwert die 

25 experimented Herangehensweise sehr. 

Fur die Suche nach Kandidatengenen, d.h. Genen, die im Vergleich zum 
Tumorgewebe im normalen Gewebe starker exprimiert werden, wird eine Datenbank 
verwendet, die aus sogenanten ESTs besteht. ESTs (Expressed Sequence Tags) 

30 sind Sequenzen von cDNAs, d.h. revers transkribierten mRNAs, den Molekulen also, 
die die Expression von Genen widerspiegeln. Die EST-Sequenzen werden fur 
normale und entartete Gewebe ermittelt. Solche Datenbanken werden von 
verschiedenen Betreibern z.T. kommerziell angeboten. Die ESTs der LifeSeq- 
Datenbank, die hier verwendet wird, sind in der Regel zwischen 150 und 350 

35 Nukleotide lang. Sie representieren ein fur ein bestimmtes Gen unverkennbares 
Muster, obwohl dieses Gen normalerweise sehr viel langer ist ( > 2000 Nukleotide). 
Durch Vergleich der Expressionsmuster von normalen und Tumorgewebe konnen 
ESTs identifiziert werden, die fur die Tumorentstehung und -prolifertion wichtig sind. 
Es besteht jedoch folgendes Problem: Da durch unterschiedliche Konstruktionen der 

40 cDNA-Bibliotheken die gefundenen EST-Sequenzen zu unterschiediichen Regionen 
eines unbekannten Gens gehciren konnen, ergabe sich in einem solchen Fall ein 
vollig falsches Verhaltnis des Vorkommens dieser ESTs in dem jeweiligen Gewebe. 
Dieses wurde erst bemerkt werden, wenn das vollstandige Gen bekannt ist und somit 
die ESTs dem gleichen Gen zugeordnet werden konnen. 

45 Es wurde nun gefunden, dali diese Fehlermoglichkeit verringert werden kann, wenn 
zuvor samtliche ESTs aus dem jeweiligen Gewebstyp assembliert werden, bevor die 
Expressionsmuster miteinander verglichen werden. Es wurden also ubertappende 
ESTs ein und desselben Gens zu langeren Sequenzen zusammengefafit (s. Fig. 1 , 
Fig. 2a und Fig. 3). Durch diese Verlangerung und damit Abdeckung eines wesentlich 

50 gr6(ieren Genbereichs in jeder der jeweiligen Banken sollte der oben beschriebene 
Fehler weitgehenst vermieden werden. Da es hierzu keine bestehenden 
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Softwareprodukte gab, wurden Programme fur das Assembtieren von genomischen 
Abschnitten verwendet, die abgewandelt eingesetzt und durch eigene Programme 
erganzt wurden. Ein Flowchart der Assemblierungsprozedur ist in Fig. 2b1 - 2b4 
dargestellt. 

5 

Es konnten nun die Nukleinsaure-Sequenzen Seq. ID No 1 bis Seq. ID No. 76 und 
Seq. ID No. 161 bis Seq. ID 178 gefunden werden, die als Kandidatengene beim 
Brusttumor eine Rolle spielen. 

10 Von besonderem Interesse sind die Nukleinsaure-Sequenzen Seq. ID Nos.1-5, 10- 
12, 14, 15, 19, 21-25, 28, 30, 31, 34, 37, 43, 45, 48, 50, 51, 58-65, 68, 69, 71, 72, 74, 
76 und 161-178. 



1 5 Die Erfindung betrifft somit Nukleinsaure-Sequenzen, die ein Genprodukt oder ein 
Teil davon kodieren, umfassend 

a) eine Nukleinsaure-Sequenz, ausgewahlt aus der Gruppe der 

Nukleinsaure-Sequenzen Seq. ID Nos.1-5, 10-12, 14, 15, 19, 21-25, 28, 
20 30, 31, 34, 37, 43, 45, 48, 50, 51, 58-65, 68, 69, 71, 72, 74, 76 und 161- 

178. 



25 b) eine allelische Variation der unter a) genannten Nukleinsaure- 

Sequenzen 

oder 

30 c) eine Nukleinsaure-Sequenz, die komplementar zu den unter a) oder b) 

genannten Nukleinsaure-Sequenzen ist. 



Die Erfindung betrifft weiterhin eine Nukleinsaure-Sequenz gemafJ einer der 
35 Sequenzen Seq. ID Nos.1-5, 10-12, 14, 15, 19, 21-25, 28, 30, 31, 34, 37, 43, 45, 48, 
50 t 51, 58-65, 68, 69, 71, 72, 74, 76 und 161-178 oder eine komplementare oder 
allelische Variante davon und die Nukleinsaure-Sequenzen davon, die eine 90%ige 
bis 95% ige Homologie zu einer humanen Nukleinsaure-Sequenz aufweisen. 

40 Die Erfindung betrifft auch die Nukleinsaure-Sequenzen Seq. ID No. 1 bis Seq. ID 
No. 76 und Seq. ID No. 161 bis Seq. ID 178, die im Brustnormalgewebe erhoht 
exprimiert sind bzw. in Brusttumorgewebe vermindert exprimiert sind. 

Die Erfindung betrifft ferner Nukleinsaure-Sequenzen, umfassend einen Teil der 
45 oben genannten Nukleinsaure-Sequenzen, in solch einer ausreichenden Grofie, dafi 
sie mit den Sequenzen Seq. ID Nos.1-5, 10-12, 14, 15, 19, 21-25, 28, 30, 31, 34, 37, 
43, 45, 48, 50, 51, 58-65, 68, 69, 71, 72, 74, 76 und 161-178 hybridisieren. 

Die erfindungsgemaden Nukleinsaure-Sequenzen weisen im allgemeinen eine 
50 Lange von mindestens 50 bis 4500 bp, vorzugsweise eine Lange von mindestens 
150 bis 4000 bp, insbesondere eine Lange von 450 bis 3500 bp auf. 
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Mitden erfindungsgemalien Teilsequenzen Seq. ID Nos.1-5, 10-12, 14, 15, 19, 21- 
25, 28, 30, 31, 34, 37, 43, 45, 48, 50, 51, 58-65, 68, 69, 71, 72, 74, 76 und 161-178 
konnen gemafi gangiger Verfahrenspraxis auch Expressionskassetten konstruiert 
5 werden, wobei auf der Kassette mindestens eine der erfindungsgemalien 

Nukleinsaure-Sequenzen zusammen mit mindestens einer dem Fachmann atlgemein 
bekannten Kontroll- oder regulatorischen Sequenz, wie z. B. einem geeigneten 
Promoter, kombiniert wird. Die erfindungsgemalien Sequenzen konnen in sense 
oder antisense Orientierung eingefugt sein. 

10 

In der Literatur sind ist eine gro&e Anzahl von Expressionskassetten bzw. Vektoren 
und Promotoren bekannt, die verwendet werden konnen. 

Unter Expressionskassetten bzw. Vektoren sind zu verstehen: 1. bakterielle, wie z. 
15 B., phagescript, pBs t <|>X174, pBluescript SK, pBs KS, pNH8a, pNH16a, pNH18a, 
pNH46a (Stratagene), pTrc99A, pKK223-3, pKK233-3, pDR540, pRIT5 (Pharmacia), 
2. eukaryontische, wie z. B. pWLneo, pSV2cat, pOG44, pXT1, pSG (Stratagene), 
pSVK3, pBPV, pMSG, pSVL (Pharmacia). 

20 Unter Kontroll- oder regulatorischer Sequenz sind geignete Promotoren zu 

verstehen. Hierbei sind zwei bevorzugte Vektoren der pKK232-8 und der PCM7 
Vektor. Im einzelnen sind folgende Promotoren gemeint: lad, lacZ, T3, T7, gpt, 
lambda Pr, trc, CMV, HSV Thymidin-Kinase, SV40, LTRs aus Retrovirus und Maus 

Metallothionein-I. 

25 

Die auf der Expressionskassette befindlichen DNA-Sequenzen konnen ein 
Fusionsprotein kodieren, das ein bekanntes Protein und ein biologisch aktives 
Poiypeptid-Fragment umfalit. 

30 Die Expressionskassetten sind ebenfalls Gegenstand der voiiiegenden Erfindung. 

Die erfindungsgemalien Nukleinsaure-Fragmente kOnnen zur Hersteilung von 
Vollangen-Genen verwendet werden. Die erhaltlichen Gene sind ebenfalls 
Gegenstand der vorliegenden Erfindung. 

35 

Die Erfindung betrifft auch die Verwendung der erfindungsgemalien Nukleinsaure- 
Sequenzen, sowie die aus der Verwendung erhaltlichen Gen-Fragmente. 

Die erfindungsgemalien Nukleinsaure-Sequenzen konnen mit geeigneten Vektoren 
40 in Wirtszellen gebracht werden, in denen ais heterologer Teil die auf den 
Nukleinsaure-Fragmenten enthaltene genetischen Information befindet, die 
exprimiert wird. 

Die die Nukleinsaure-Fragmente enthaltenden Wirtszellen sind ebenfalls Gegenstand 
45 der vorliegenden Erfindung. 

Geeignete Wirtszellen sind z. B. prokaryontische Zellsysteme wie E. coli oder 
eukaryontische Zellsysteme wie tierische oder humane Zellen oder Hefen. 

50 Die erfindungsgemalien Nukleinsaure-Sequenzen konnen in sense oder antisense 
Form verwendet werden. 
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Die Herstellung der Polypeptide Oder deren Fragment erfolgt durch Kultivierung der 
Wirtszellen gemali gangiger Kultivierungsmethoden und anschlietiender Isolierung 
und Aufreinigung der Peptide bzw. Fragmente t ebenfalls mittels gangiger Verfahren. 
5 Die Erfindung betrifft ferner Nukleinsaure-Sequenzen, die mindestens eine 
Teiisequenz eines biologisch aktiven Polypeptids kodieren. 

Ferner betrifft die vorliegende Erfindung Polypeptid-Teilsequenzen, sogenannte ORF 
(open-reading-frame)-Peptide, gemafi den Sequenzprotokollen Seq. ID Nos 77-85, 
10 87, 88, 90, 91, 93, 95-108, 112-117, 119, 122, 124-126, 132, 133, 135, 137-160 und 
179-209. 



Die Erfindung betrifft ferner die Polypeptid-Sequenzen, die mindestens eine 80%ige 
1 5 Homologie, insbesondere eine 90%ige Homologie zu den erfindungsgemaften 

Polypeptid-Teilsequenzen der Seq. ID Nos 77-85, 87, 88, 90, 91, 93, 95-108, 112- 
117, 119, 122, 124-126, 132, 133, 135, 137-160 und 179-209. 

Die Erfindung betrifft auch Antikorper, die gegen ein Polypeptid oder Fragment davon 
20 gerichtet sind, welche von den erfindungsgemafien Nukleinsauren der Sequenzen 
Seq. ID No. 1 bis Seq. ID 76 und Seq. ID No. 161 bis Seq. ID 178 kodiert werden. 

Unter Antikorper sind insbesondere monoklonale Antikorper zu verstehen. 

25 Die erfindungsgemafien Polypeptide der Sequenzen Seq. ID Nos 77-85, 87, 88, 90, 
91, 93, 95-108, 112-117, 119, 122, 124-126, 132, 133, 135, 137-160 und 179-209 
ktinnen auch als Tool zum Auffinden von Wirkstoffen gegen Brustkrebs verwendet 
werden, was ebenfalls Gegenstand der vorliegenden Erfindung ist. 

30 Ebenfalls Gegenstand der vorliegenden Erfindung ist die Verwendung der 

Nukleinsaure-Sequenzen gemaliden Sequenzen Seq. ID No. 1 bis Seq. ID No. 76 
und Seq. ID No. 161 bis Seq. ID No. 178 zur Expression von Polypeptiden, die als 
Tools zum Auffinden von Wirkstoffen gegen Brustkrebs verwendet werden konnen. 

35 Die Erfindung betrifft auch die Verwendung der gefundenen Polypeptid- 
Teilsequenzen Seq. ID No. 77 bis Seq. ID No. 160 und Seq. ID No. 179 bis Seq. ID 
No. 209 als Arzneimittel in der Gentherapie zur Behandlung des Brustkrebses, bzw. 
zur Herstellung eines Arzneimittels zur Behandlung des Brustkrebses. 

40 Die Erfindung betrifft auch Arzneimittel, die mindestens eine Polypeptid-Teilsequenz 
Seq. ID No. 77 bis Seq. ID No. 160 und Seq. ID No. 179 bis Seq. ID No. 209 
enthalten. 

Die gefundenen erfindungsgemafien Nukleinsaure-Sequenzen konnen auch 
45 genomische oder mRNA-Sequenzen sein. 

Die Erfindung betrifft auch genomische Gene, ihre Exon- und Intronstruktur und 
deren Spleifivarianten, erhSltlich aus den cDNAs der Sequenzen Seq. ID No. 1 bis 
Seq. ID No. 76 und Seq. ID No. 161 bis Seq. ID No. 178, sowie deren Verwendung 
50 zusammen mit geeigneten regulativen Elementen, wie geeigneten Promotoren und/ 
oder Enhancern. 
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Mit den erfindungsgemafien Nukleinsauren (cDNA-Sequenzen) werden genomische 
BAC-, PAC- und Cosmid-Bibliotheken gescreent und uber komplementare 
Basenpaarung (Hybridisierung) spezifisch humane Klone isoliert. Die so isolierten 
5 BAC-, PAC- und Cosmid-Klone werden mit Hilfe der Fluoreszenz-in-situ- 
Hybridisation auf Metaphasenchromosomen hybridisiert und entsprechende 
Chromosomenabschnitte identifiziert, auf denen die entsprechenden genomischen 
Gene liegen. BAC-, PAC- und Cosmid-Klone werden sequenziert, urn die 
entsprechenden genomischen Gene in ihrer vollstandigen Struktur (Promotoren, 
10 Enhancer, Silencer, Exons und Introns) aufzuklaren. BAC-, PAC- und Cosmid-Klone 
kdnnen als eigenstandige Molekule fur den Gentransfer eingesetzt werden (s. Fig. 5). 

Die Erfindung betrifft auch BAC-, PAC- und Cosmid-Klone, enthaltend funktionelle 
Gene und ihre chromosomale Lokalisation, entsprechend den Sequenzen Seq. ID. 
No. 1 bis Seq. ID No. 76 und Seq. ID No. 161 bis Seq. ID No. 179, zur Verwendung als 
1 5 Vehikel zum Gentransfer. 
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Bedeutungen von Fachbegriffen und Abkurzungen 

Nukleinsauren= Unter Nukleinsauren sind in der voliegenden Erfindung zu 
verstehen: mRNA, partielle cDNA, vollangen cDNA und 
5 genomische Gene (Chromosomen). 

ORF = Open Reading Frame, eine definierte Abfolge von Aminosauren, 

die von der cDNA-Sequenz abgeleitet werden kann. 
Contig= Eine Menge von DNA-Sequenzen, die aufgrund sehr grofier 

Ahnlichkeiten zu einer Sequenz zusammengefalit werden 
10 konnen (Consensus). 

Singleton= Ein Contig, der nur eine Sequenz enthalt. 

Modul = DomSne eines Proteins mit einer definierten Sequenz, die eine 

strukturelle Einheit darstellt und in unterschiedlichen Proteinen 
15 vorkommt 

N = wahlweise das Nukleotid A, T, G oder C 

X = wahlweise eine der 20 naturlich vorkommenden Aminosauren 

20 



Erklarung zu den Alignmentparametern 

25 minimal initial match= minimaler anfanglicher Identitatsbereich 

maximum pads per read= maximale Anzahl von Insertionen 

maximum percent mismatch= maximale Abweichung in % 



30 

Erklarung der Abbiidungen 

Fig. 1 zeigt die systematische Gen-Suche in der Incyte LifeSeq 

Datenbank. 

35 

Fig. 2a zeigt das Prinzip der EST-Assemblierung 

Fig. 2b1-2b4 zeigt das gesamte Prinzip der EST-Assemblierung 

40 Fig. 3 zeigt die in silico Subtraktion der Genexpression in 

verschiedenen Geweben 



45 



Fig. 4a zeigt die Bestimmung der gewebsspezifischen Expression uber 

elektronischen Northern. 

Fig. 4b zeigt den elektronischen Northern 

Fig. 5 zeigt die Isolierung von genomischen BAC- und PAC-Klonen. 
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Die nachfolgenden Beispiele eriautern die Herstellung der erfindungsgemaG>en 
Nukleinsaure-Sequenzen, ohne die Erfindung auf diese Beispiele und Nukleinsaure- 
Sequenzen zu beschranken. 



Beispiel 1 

Suche nach Tumor-bezogenen Kandidatengenen 

10 

Zuerst wurden samtliche ESTs des entsprechenden Gewebes aus der LifeSeq- 
Datenbank (vom Oktober 1997) extrahiert. Diese wurden dann mittels des 
Programms GAP4 des Staden-Pakets mit den Parametern 0% mismatch, 8 pads per 
read und einem minimalen match von 20 assembliert. Die nicht in die GAP4- 

15 Datenbank aufgenommenen Sequenzen (Fails) wurden erst bei 1% mismatch und 
dann nochmals bei 2% mismatch mit der Datenbank assembliert. Aus den Contigs 
der Datenbank, die aus mehr als einer Sequenz bestanden, wurden 
Consensussequenzen errechnet. Die Singletons der Datenbank, die nur aus einer 
Sequenz bestanden, wurden mit den nicht in die GAP4-Datenbank aufgenommenen 

20 Sequenzen bei 2% mismatch erneut assembliert. Wiederum wurden fur die Contigs 
die Consensussequenzen ermittelt. Alle ubrigen ESTs wurden bei 4% mismatch 
emeut assembliert. Die Consensussequenzen wurden abermals extrahiert und mit 
den vorherigen Consensussequenzen sowie den Singletons und den nicht in die 
Datenbank aufgenommenen Sequenzen abschliefiend bei 4% mismatch assembliert. 

25 Die Consensussequenzen wurden gebildet und mit den Singletons und Fails als 
Ausgangsbasis fur die Gewebsvergleiche verwendet. Durch diese Prozedur konnte 
sichergestellt werden, daft unter den verwendeten Parametern samtliche Sequenzen 
von einander unabhangige Genbereiche darstellten. 

30 Fig. 2b1-2b4 veranschaulicht die Veriangerung der Brustgewebe ESTs. 

Die so assemblierten Sequenzen der jeweiligen Gewebe wurden anschlieftend 
mittels des gleichen Programms miteinander verglichen (Fig. 3). Hierzu wurden erst 
alle Sequenzen des ersten Gewebes in die Datenbank eingegeben. (Daher war es 

35 wichtig, dali diese voneinander unabhangig waren.) 

Dann wurden alle Sequenzen des zweiten Gewebes mit alien des ersten verglichen. 
Das Ergebnis waren Sequenzen, die fGr das erste bzw. das zweite Gewebe 
spezifisch waren, sowie welche, die in beiden vorkamen. Bei Letzteren wurde das 
Verhaitnis der Haufigkeit des Vorkommens in den jeweiligen Geweben ausgewertet. 

40 Samtliche, die Auswertung der assemblierten Sequenzen betreffenden Programme, 
wurden selbst entwickelt 

Alle Sequenzen, die mehr als viermal in jeweils einem der verglichenen Gewebe 
vorkamen, sowie alle, die mindestens fQnfmal so haufig in einem der beiden Gewebe 
vorkamen wurden weiter untersucht. Diese Sequenzen wurden einem elektronischen 

45 Northern (s. Beispiel 2.1 ) unterzogen, wodurch die Verteilung in samtlichen Tumor- 
und Normal-Geweben untersucht wurde (s. Fig. 4a und Fig. 4b). Die relevanten 
Kandidaten wurden dann mit Hilfe samtlicher Incyte ESTs und alien ESTs offentlicher 
Datenbanken veriangert (s. Beispiel 3). Anschlieftend wurden die Sequenzen und 
ihre Obersetzung in mbgliche Proteine mit alien Nukleotid- und Proteindatenbanken 

50 verglichen, sowie auf mOgliche, fur Proteine kodierende Regionen untersucht. 
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Beispiel 2 



Algorithmic zur Identifikation und Verlangerung von partiellen 
cDNA-Sequenzen mit verandertem Expressionsmuster 

5 

Im folgenden soil ein Aigorithmus zur Auffindung uber- oder unterexprimierter Gene 
erlautert werden. Die einzelnen Schritte sind der besseren Ubersicht halber auch in 
einem Flufidiagramm zusammengefatit (s. Fig. 4b). 

10 

2.1 Elektronischer Northern-Blot 

Zu einer partiellen DNA-Sequenz S, z. B. einem einzelnen EST oder einem Contig 
von ESTs, werden mittels eines Standardprogramms zur Homolgiesuche, z. B. 

15 BLAST (Altschul, S. F. f Gish W., Miller, W. ( Myers, E. W. und Lipman, D. J. (1990) J. 
Mol. Biol., 215, 403-410), BLAST2 (Altschul, S. F., Madden, T. L. t Schaffer, A. A., 
Zhang, J., Zhang, Z., Miller, W. und Lipman, D. J. (1997) Nucleic Acids 
Research 25 3389-3402) oder FASTA (Pearson, W. R. und Lipman, D. J. (1988) 
Proc. Natl. Acad. Sci. USA 85 2444-2448), die homologen Sequenzen in 

20 verschiedenen nach Geweben geordneten (privaten oder offentlichen) EST- 

Bibliotheken bestimmt. Die dadurch ermittelten (relativen oder absoluten) Gewebe- 
spezifischen Vorkommenshaufigkeiten dieser Partial-Sequenz S werden als 
elektronischer Northern-Blot bezeichnet. 
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2.1.1 

Analog der unter 2.1 beschriebenen Verfahrensweise wurde die Sequenz Seq. ID 
No. 39 gefunden, die 21 x starker im normalen Brustgewebe als im Tumorgewebe 
vorkommt. 

Die mogliche Funktion dieses Genbereiches betrifft humanes alpha-B-Crystallin. 

Das Ergebnis ist wie folgt: 

Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 39 





NORMAL 


TUMOR 


Verhael tnisse 




%Haeuf lgkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


0 


. 0139 


0 


.0102 


1.3639 


0 


7332 


Brust 


0 


.0919 


0 


.0044 


21.09950 


. 0474 


Eierstock 


0 


.0091 


0 


.0104 


0.8765 


1 


1409 


Endokrines_Gewebe 


0 


.0146 


0 


.0027 


5.3582 


0 


1866 


Gastrointestinal 


0 


0213 


o 


.0048 


4 .4784 


0 


2233 


Gehirn 


0 


1941 


0 


.1358 


1. 4296 


0 


6995 


Haematopoetisch 


0 


0056 


0 


.0000 


undef 


0 


0000 


Haut 


0 


0995 


0 


.0000 


undef 


0 


0000 


Hepatisch 


0 


0050 


0 


.0000 


undef 


0. 


0000 


Herz 


0 


2405 


0 


.0000 


undef 


0. 


0000 


Hoden 


0 


0061 


0 


.0000 


undef 


0. 


0000 


Lunge 


0 


0324 


0 


0142 


2.2824 


0. 


4381 


Magen-Speiseroehre 


0 


0097 


0 


0230 


0.4200 


2. 


3811 


Muskel-Skelett 


0 


1456 


0 


0180 


8.0893 


0. 


1236 


Niere 


0 


0327 


0 


1643 


0.1990 


5. 


0254 


Pankreas 


0 


0039 


0 


0055 


0.6857 


1. 


4584 


Penis 


0 


0539 


0 


0000 


undef 


0. 


0000 


Prostata 


0 


0238 


0 


0149 


1.5980 


0. 


6258 


Uterus 


0 


0363 


0 


0356 


1.0212 


0. 


9793 


Brust-Hyperplasie 


0 


0291 












Duenndarm 


0 


0156 












Prostata-Hyperplasie 


0 


0119 












Samenblase 


0 


0178 












Sinnesorgane 


0 


0000 












Weisse_Blutkoerperchen 


0 


0000 













FOETUS 

%Haeuf igkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.0031 
Gehirn 0.0000 
Haematopoetisch 0 . 007 9 
Herz-Blutgefaesse 0.1063 
Lunge 0.0074 
Niere 0.0062 
Prostata 0.0249 
Sinnesorgane 0.0419 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.2925 

0.0183 

0. 0000 

0. 0379 

0. 0244 

0.0000 

0.0874 

0.0234 

0.0082 

0.0462 

C. 0321 

0.0542 
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2.1.2 

Analog der unter 2.1 beschriebenen Verfahrensweise wurde die Sequenz Seq. ID 
No. 41 gefunden, die 15x starker im normalen Brustgewebe als im Tumorgewebe 
vorkommt. 

Die mogliche Funktion dieses Genbereiches betrifft humanes extrazellulares Protein 
S1-5. 

Das Ergebnis ist wie folgt: 

Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 41 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T T/N 


Blase 


0. 


0186 


0 


0026 


7.2739 0.1375 


Brust 


0. 


0666 


0 


0044 


15.28950. 0654 


Eierstock 


0. 


0000 


0 


0026 


0. 0000 undef 


Endokrines_Gewebe 


0. 


0347 


0 


0436 


0.7954 1.2573 


Gastrointestinal 


0. 


0078 


0 


0095 


0.8143 1.2281 


Gehirn 


0. 


0288 


0 


0077 


3.7599 0.2660 


Haematopoetisch 


0. 


0028 


0 


0000 


undef 0.0000 


Haut 


0. 


0497 


0 


0000 


undef 0.0000 


Hepatisch 


0. 


0000 


0 


0000 


undef undef 


Herz 


0. 


0498 


0 


0000 


undef 0.0000 


Hoden 


0. 


0000 


0 


0000 


undef undef 


Lunge 


0. 


0125 


0 


0095 


1. 3168 0.7594 


Magen-Speiseroehre 


0. 


0000 


0. 


0000 


undef undef 


Muskel-Skelett 


0. 


0086 


0. 


0420 


0.2039 4.9036 


Niere 


0. 


0178 


0. 


0000 


undef 0.0000 


Pankreas 


0. 


0038 


0. 


0000 


undef 0.0000 


Penis 


0. 


0000 


0, 


0000 


undef undef 


Prostata 


0. 


0000 


0 


0000 


undef undef 


Uterus 


0. 


0000 


0 


0000 


undef undef 


Brust-Hyperplasie 


0. 


0799 








Duenndarm 


0. 


0000 








Prostata-Hyperplasie 


0. 


0000 








Samenblase 


0. 


0089 








Sinnesorgane 


0. 


0000 








Wei sse_Blutkoerper chen 


0. 


0070 









FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0.0000 
0.0031 
0.0313 
0.0039 
0.0000 
0.0074 
0.0000 
0.0000 
0.0000 

NORMIERTE /SUBTRAH I ERTE 3IBLI0THEKEN 
%Haeuf igkeit 
Brust 0.0272 
Eierstock-Uterus 0.0068 
Endokrines_Gewebe 0.0245 
Foetal 0.0099 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0156 
Lunge 0.0000 
Nerven 0.0120 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0 . 0000 



Entwicklung 
Gastrointenstmal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 
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2.1.3 



Analog der unter 2.1 beschriebenen Verfahrensweise wurde die Sequenz Seq. ID 
No. 42 gefunden, die 12x starker im normalen Brustgewebe als im Tumorgewebe 
vorkommt. 

Die mogliche Funktion dieses Genbereiches betrifft sezerniertes „frizzled-related 
protein". 



Das Ergebnis ist wie folgt: 

Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 42 



NORMAL TUMOR Verhaei tnisse 

%Haeufigkeit fcHaeufigkeit N/T T/N 



Blase 


0 


0511 


0 


0026 


20.00330 


.0500 


Brust 


0 


0533 


0 


0044 


12.23160 


.0818 


Eierstock 


0 


0030 


0 


0078 


0.3895 


2 


5671 


Endokrines_Gewebe 


0 


0128 


0 


0027 


4.6885 


0 


2133 


Gastrointestinal 


0 


0039 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Gehirn 


o 


0059 


0 


0099 


0 . 6021 




6609 


Haematopoetisch 


0 


0014 


0, 


0000 


undef 


0. 


0000 


Haut 


0 


0348 


0. 


0000 


undef 


0. 


0000 


Hepatisch 


0 


0149 


0 


0065 


2.2954 


0. 


4356 


Herz 


0 


0085 


0 


0000 


undef 


0. 


0000 


Hoden 


0 


0061 


0 


0117 


0.5224 


1. 


9144 


Lunge 


0 


0025 


0 


0000 


undef 


0. 


0000 


Magen-Speiseroehre 


0 


0097 


0 


0000 


undef 


0. 


0000 


Muskel-Skelett 


0 


0120 


0. 


0240 


0.4996 


2. 


0015 


Niere 


0 


0535 


0. 


0000 


undef 


0. 


0000 


Pankreas 


0 


0000 


0. 


0000 


undef 


undef 


Penis 


0 


0090 


0 . 


0000 


undef 


0. 


0000 


Prostata 


0 


0048 


0. 


0085 


0.5593 


1 . 


7879 


Uterus 


0 


0231 


0. 


0000 


undef 


0.0000 


Brust -Hype rplasie 


0 


1126 












Duenndarm 


0 


0156 












Prostata-Hyperplasie 


0 


0059 












Samenblase 


0 


0178 












Sinnesorgane 


0 


0000 












Weisse_Blutkoerperchen 


0 


0000 













FOETUS 

%Haeufigkeit 
Entwicklung 0.0615 
Gastrointenstinal 0.0031 
Gehirn 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Herz-Blutgefaesse 0.0573 
Lunge 0.0037 
Niere 0.0000 
Prostata 0.0249 
Sinnesorgane 0.0279 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endoknnes_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE /SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf lgkeit 

0.0340 

0.0205 

0.0000 

0.0117 

0.0000 

o.ooco 

0.0194 
0.0000 
0.0000 
0.0161 
0.0000 
0.0000 
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In analoger Verfahrensweise wurden auch foigende Northerns gefunden: 
Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 1 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




%Haeuf igkeit 


%Haeuf lgkei t 


N/7 


T/N 


Blase 


0 


0139 


0 


0179 


0.7793 


1 .2831 


Brust 


0 


0160 


0 


0022 


7 . 3390 


0.1363 


Eierstock 


0 


0030 


0 


0052 


0. 5843 


1.7114 


Endckrines Gewebe 


0 


0036 


0 


0109 


0. 3349 


2.9861 


Gastrointestinal 


0 


0039 


0 


0238 


0. 1629 


6.1405 


Gehirn 


0 


0102 


0 


0088 


1. 1612 


C.8612 


Haematopoetisch 


0 


0070 


0. 


0000 


undef 


0.0000 


Haut 


0 


0050 


0 


0000 


unde f 


0.0000 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


0065 


0. 0000 


undef 


Herz 


0 


0011 


0 


0137 


0. 0771 


12 . 9744 


Hoden 


0 


0122 


0 


0117 


1.0447 


0. 9572 


Lunge 


0 


0037 


0, 


0071 


0.5267 


1 .8986 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


n 


0103 


q 


0120 


0. 8565 


1.1675 


Niere 


0 


0030 


0 


0000 


unde f 


0.0000 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0110 


0. 0000 


undef 


Penis 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Prostata 


0 


0048 


0. 


0128 


0.3729 


2.6818 


Uterus 


0 


0066 


0. 


0000 


undef 


0.0000 


Brust- Hype rplasie 


0 


0109 










Duenndarm 


0 


0000 










Prostata-Hyperplasie 


0 


0000 










Saraenblase 


0 


0099 










Sinnesorgane 


0 


0000 










Weisse_BIutkoerperchen 


0 


0061 











FOETUS 

%Haeuf igkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.0154 
Gehirn 0.0313 
Haematopoetisch 0.0000 
Herz-Blutgef aesse 0.0041 
Lunge 0.0000 
Niere 0.0371 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskei 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIER7E BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0068 

0.0000 

C.0012 

0.0244 

0.0114 

0.0000 

C.0078 

0.0000 

0.0020 

0.0128 

0.0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 2 



10 



15 



20 



25 



30 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




%Haeuf lgkei t 


*Haeuf igkei t 


N /T 


T /N 


Blase 


A 
U 


nnnn 
uuuu 


a 
u 


UUzb 


n nnnn 
U . UUU J 


unde f 


Brust 


0 


nnon 
. UUo U 




0000 


undef 


r\ a a a a 

0 . 0000 


Eierstock 


0 


0000 




0052 


a a a a a 
0.0000 


undef 


Endokrmes Gewebe 


U 


. UU J b 


0 


00 00 


undef 


A A A A A 

0.0000 


Gastrointestinal 


0 


0000 




014 3 


<-\ a a A A 

0 . 0000 


undef 


Gehi rn 


0 


n n q "3 

uuy J 


0 


004 4 


2 . 128 9 


0.4 698 


Kaeir.a topoet isch 


A 

u 


UUlH 


a 
U 


n n n n 


unde f 


U . UU UU 


Haut 


u 




a 
U 


u u J u 


undef 


A A A A A 
U . J U UU 


Hepa t isch 


0 


0000 


o 


0065 


U . UUUU 


unde f 


Herz 


0 


0032 


0 


0000 




0 0000 


Hoden 


0 


0000 


0 


0117 


0.0000 


undef 


Lunge 


0 


0037 


0 


0024 


1.5B01 


0.6329 


Magen-Speiseroehre 


0 


0097 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Muskel-Skelett 


0 


0017 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Niere 


0 


0030 


0 


0068 


0.4342 


2.3033 


Pankreas 


c 


0019 


0 


OCOO 


undef 


0. 0000 


Penis 


0 


0060 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Prostata 


0 


0071 


0 


0064 


1.1186 


0. 8939 


Uterus 


0 


0050 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Brust- Hyper plasie 


0 


0036 










Duenndarm 


0 


0093 










Prostata-Hyperplasie 


0 


0000 










Samenblase 


0 


0000 










Sinnesorgane 


0 


0000 










Weisse_Blutkoerperchen 


0 


0044 











35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gast rointenstinal 
Gehirn 
Haema topoet isch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0031 

0.0000 

0.0079 

0.0000 

0.0037 

0.0000 

0.0000 

0.0140 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endo k r ines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Ha eir.a topoet isch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0065 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0082 
Nerven 0.0050 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/ SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 
0.0000 
0.0205 
0.0000 
0.0052 
0.0122 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 3 

NORMAL TUMOR Verhae i tnisse 

%Haeufigkeit SHaeufigkeit N/T T/N 



Blase 


0 


0046 


o 


0000 


undef 


0. OOCO 


Brus t 


3 


1066 


o 


0065 


16.303 0.0613 


Eierstoc < 


0 


0030 


Q 


0000 


undef" 


0.0000 


Endotcrines Gewebe 


0 


3000 


o 


0000 


undef 


undef 


Gastrointestinal 


o 


ooco 


o 


0000 


undef 


undef 


Gehi rn 


c 


0034 


o 


0000 


undef 


0.0000 




o 


0056 


o 


0000 


undef 


0.0000 


Ha l: t 


o 


0448 


o 


0000 


ur.de f 


0. 0000 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Her z 


0 


0095 


0 


0000 


unde f 


0 . OOCO 


Hoden 


0 


OOCO 


0 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0034 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Niere 


0 


0059 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Pankreas 


0 


0038 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Peni s 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Prostata 


0 


0000 


0 


0021 


C . 0000 undef 


Uterus 


Q 


0000 


0 


0000 


unae f 


undef 


Brust-Hyperplasie 


c 


0400 










Duenndarm 


0 


0000 










Prostata- Hype rplasie 


0 


0000 










Samenbiase 


0 


0000 










Sinnesorgane 


0 


0000 










Weisse Blut koerperchen 


0 


0000 











FOETUS 

%Haeuf igkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.0000 
Gehirn 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Herz-Blutgef aesse 0.0000 
Lunge 0.0000 
Niere 0.0000 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 

Brust 0.0136 

Eierstock-Uterus 0.0000 

Endokrines_Gewebe 0.0000 

Foetal 0.0023 

Gastrointestinal 0.0122 

Haematopoetisch 0.0000 

Haut-Muskel 0.0000 

Hoden 0.0OCO 

Lunge 0.0000 

Nerven 0.0000 

Prostata 0.0000 

Sinnesorgane C.0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 4 



Blase 
Brust 
Eiers tock 
£ndoknnes_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Maqen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Br us t-Hyperpiasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeuf igkei t 

0. 0000 

0. 0133 

0.0000 

0.0018 

0.0078 

0.0034 

0.0000 

0.0099 

0.0000 

0.0000 

0.0061 

0.0025 

0.0000 

0.0000 

0.0089 

0.0000 

0.0060 

0.0024 

0.0033 

0.00^3 

0.0000 

0.0059 

0.0089 

0.0000 

0.0000 



TUMOR 

sKaeuf igkei t 



oooc 
oooc 
oooc 

0054 
0048 
0022 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0024 
0000 
0060 
0000 
0000 
0.0000 
0.0021 
0.0214 



Verhae 

N/T 

undef 

undef 

undef 

C. 334 9 

1.6285 

1.5482 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

1.0534 

undef 

0.0000 

undef 

undef 

undef 

1 . 1186 

0. 1547 



ltnisse 
T/N 
undef 
0. 0000 
undef 
2, 9861 
0. 6141 
0.6459 
undef 
0.0000 
undef 
undef 
0.0000 
0.9493 
undef 
unde f 
0.0000 
undef 
0.0000 
0.8939 
6.4632 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0154 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



Brust 

Eiers toe k-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0160 

0.0000 

0.0017 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0020 

0.0064 

0.0155 



BISLIOTHEKEN 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 5 



10 



15 



20 



25 



30 





NORMAL 


TUMOR 


Ve r na e 






%Haeuf ig*eit 


sKaeuf lqkei L 


N'T 


T ''N 


B 1 a SG 




07 9C 


o 


04 3 5 




o ^ a a Q 


B r u s t. 




0187 


Q 


0022 


r . 0 D Z J. 




Lisrstoc < 




o 1 2 r 


Q 


00 C 3 


unde t 


U . 'J J U J 


Lndokrir.es Geweb6 




0000 


o 


0027 


J . 0 U J u 


unde f 


Gastrointestinal 


j 


Pi ~* 0 O 
U J l. r 


p. 


an n n 

JUU J 


unde f 


U . 'JUL! J 


Gehirn 


3 


0085 


0 


0033 


Z . jOUi 


U.JO / D 


Haematopoet isch 


0 


0000 


0 


oooo 


unde f 


undef 


Haut 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


ooco 


unde f 


undef 


Her 2 


0 


02 i; 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Hoden 


0 


012: 


0 


0117 


1.0447 


0.9572 


Lunge 


0 


0025 


0 


0071 


0. 3511 


2.8478 


Magen-Speiseroehre 


0 


1159 


0 


0383 


3 . 0238 


0.3307 


Muskel-Skelett 


0 


0240 


0 


OCOO 


undef 


0.0000 


Niere 


0 


0000 


c 


0000 


undef 


undef 


Pankreas 


0 


0019 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Penis 


0 


0898 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Prostata 


0 


0262 


0 


0192 


I .3672 


0.7314 


Uterus 


0 


0099 


0 


0427 


0.2321 


4 .3088 


Brust-Hyperplasie 


0 


0291 










Duenndarm 


0 


0530 











Prostata-Hyperplasie 0.0178 

Samenblase G.0445 

Smnesorgane C.0000 

Weisse_Blutkoerperchen 0.0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0092 

0.0000 

0.0000 



Herz-Blutgefaesse 0.0041 



Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokr inesGewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoet isch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf lgkei t 

0.0000 

0.0160 

0.0000 

0.0017 

0.0122 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0020 

0.0064 

0.0000 



65 



WO 99/47655 




PCT7DE 99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 10 



NORMAL 
%Haeuf i gkei t 



TUMOR 

%Haeuf icrke 1 1 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 


J . 


U U U 'J 


pi 

u 


u u u u 


Brust 


J . 


n i n i 

U I U i 


fl 


u uuu 


E lers cock 


n 






u uu u 


Endokrines Gewebe 


n 


nnon 


u . 


UUc / 


Gas t roi n test inal 


J . 


n n 7 q 




u u u u 


Gehirn 


J . 


n n ? ^ 


n 

u . 


nnnn 
uuuu 


Haematopoetisch 


u . 


uuu u 


n 

U . 


UUUU 


riau u 


u . 


U U zJ :J 


n 

u . 


nnnn 
uuuu 


Hepat isch 


0 . 


0000 


0 . 


0065 


Herz 


0. 


0021 


0. 


0000 


Hoden 


0. 


0061 


0. 


0000 


Lunge 


0. 


0025 


0. 


0000 


Magen-Speiseroehre 


0. 


0000 


0. 


0000 


Muskel-Sk.elett 


0. 


0017 


0. 


0000 


Niere 


0. 


0059 


0. 


0000 


Pankreas 


0. 


0000 


0. 


0000 


Penis 


0. 


0000 


0. 


0000 


Prostata 


0. 


0000 


0. 


0000 


Uterus 


0. 


0000 


0. 


0000 


Brust-Hyperplasie 


0. 


0000 






Duenndarm 


0. 


0000 






Pros tata- Hype rplasie 


0. 


0000 






Samenblase 


0. 


0000 






S innesorgane 


0. 


0000 






Weisse Blut koerperchen 


0. 


0009 







Verhae 

N / T 

undef 

undef 

undef 

O.COCC 

undef 

undef 

undef 

undef 

0. 0000 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 



1 tnisse 
T/N 
undef 
C. 0000 
undef 
undef 
0.0000 
0. 0000 
undef 
0. 0000 
undef 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
undef 
0. 0000 
0. 0000 
undef 
undef 
undef 
undef 



35 



40 



45 



50 



55 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz- Blut gef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 0.0476 

Eierstock-Uterus 0.0000 

Endokrines_Gewebe 0.0245 

Foetal 0.0012 

Gastrointestinal 0.0000 

Haematopoetisch 0.0057 

Haut-Muskel 0.0065 

Hoden 0.0000 

Lunge 0.0000 

Nerven 0.0080 

Prostata 0.0000 

Sinnesorgane 0.0000 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 1 1 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 



Blase 
Brust 
Eierstcck 
Encokr ines_Gewebe 
10 Gastrointestinal 

Gehirn 
Haematopoet isch 
Haut 
Hepatisch 

15 Herz 

Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
20 Niere 

Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 

25 Brus t -Hype rp las ie 

Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
30 Weisse Blut koerperchen 



OOOC 
0061 
0030 
0073 
0000 
0144 
0.0014 
0.0000 
0000 
0042 
0000 
0025 
0000 
0034 
0030 
0019 
0060 
0048 
0033 
0000 
0.0093 
0. 0149 
0. 0000 
0.0000 
C.0C26 



TUMOR 

%Haeuf lgkeit 

o.ocoo 

C . 0000 
0.0000 
C.0C54 
C.0048 
0.0110 

c.ococ 
c.ococ 

. 0065 
.OOOC 
.0117 
.0095 
.0000 
.0060 
.0000 
.0000 
0.0000 
0.014 9 
0.0000 



Verhae 

N/T 

undef 

undef 

undef 

1 . 3396 

0.0000 

1 .3160 

unde f 

undef 

0. 0000 

undef 

0.0000 

0.2634 

undef 

0.5710 

undef 

undef 

undef 

0.3196 

undef 



ltnisse 
T/N 
unde f 

c . ocoo 
c.ocoo 

C.7465 

undef 

C . 7599 

C.OCOO 

undef 

undef 

C.0000 

undef 

3.7971 

undef 

1.7513 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

3.1288 

0.0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastromtenstinal 0.0123 
Gehirn 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Herz-Blutgef aesse 0.0000 
Lunge 0.0000 
Niere 0.0124 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAKIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eier stock-Uterus 


0 


0091 


Endokrines Gewebe 


0 


0245 


Foetal 


0 


0029 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0114 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


c 


0080 


Prostata 


0 


0128 


Sinnesorgane 


0 


0000 



65 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 12 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Er.do kr i nes_Gewebe 
Gast rointestina 1 
Gehi rn 
Haematopoet isch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brus t- Hyper pi as le 
Duennda rm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blut koerperchen 



NORMAL 
tHaeuf igkeit 

J.CC00 
0.CC93 



ocoo 
.cooo 
cooo 
oooc 

0000 
0.0000 
0.0000 
0.0011 
0.0000 
0.0037 
3.0000 
0.0000 
0.0030 
0.0000 
0.0000 
0.0024 
0.0017 
0.0073 
0.0000 
0. 0000 
0.0000 
0.0000 
0.0009 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0022 

0.0104 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0024 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

C.0000 

0.0000 



.-ernae 

N/T 

unce f 

4.2311 

j .0 000 

under 

uncef 

undef 

undef 

under 

undef 

unae f 

undef 

1.5301 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

unae f 

undef 



. tnisse 

T/N 

undef 

0.2336 

under 

unaef 

unde f 

unaef 

undef 

undef 

undef 

0.0000 

undef 

0. 6329 

undef 

undef 

0.0000 

undef 

undef 

0.0000 

0.0000 



35 



40 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwicklung 


0 


0000 


Gast roint ens tinal 


0 


0000 


Gehirn 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0039 


Herz-Blutgef aesse 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Niere 


0 


0000 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 



45 



50 



55 



NORMI ERTE / SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eierstock -Uterus 


0 


0023 


Endokrines_Gewebe 


0 


0245 


Foetal 


0 


0035 


Gast rointestina! 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


c 


0032 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0030 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0232 



60 



65 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 13 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokr mes^Gewebe 
Gastrcir.testinal 
Gehirn 
haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prosta ta~Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
WeisseBlut koerperchen 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 
0.0093 
0.0080 
0.0091 
0.0128 
0.0000 
0.0042 
0.0014 
0.0050 
0.0000 
0.0032 
0.0000 
0.0012 
0.0000 
0.0051 
0.0030 
0.0000 
0030 
0048 
0083 
0073 
0125 
0000 
0000 
0.0000 
0.0044 



TUMOR 

%Haeuf lgKGit 



0.0000 
C.0022 
C .0000 
C.0054 
C .0043 
C . 0022 
C .0000 
C . 0000 
0.0000 
0000 
0000 
0024 
0000 
C.0060 
C.0137 
0.0055 
0.0000 
0 .0000 
0.0356 



Verhae 

N/T 

unde f 

3.6695 

unde f 

2.3442 

0.0000 

1 . 9353 

undef 

undef 

undef 

unde f 

undef 

0.5267 

unde f 

0.8565 

0.2171 

0.0000 

undef 

undef 

0.2321 



1 tr.isse 
T/N 

0. 0000 

0.2725 

0. 0000 

0. 4266 

undef 

0. 5167 

0. 0000 

0. 0000 

undef 

0. 0000 

undef 

1.8986 

undef 

1.1675 

4.6066 

undef 

0.0000 

0. 0000 

4.3088 



35 



40 



45 



50 



55 



Entwicklung 
Gast rointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0.0154 
0.0092 
0.0063 
0079 
0164 
0074 
0185 
0000 
0000 



NORMI E RTE/SU3T RAH IERTE B I B L I OT HEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eier stock- Uterus 


0 


0046 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0128 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0082 


Nerven 


0 


0010 


Prostata 


0 


0064 


Sinnesorgane 


c 


0000 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 14 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewece 
10 Gastrointestinal 

Gehirn 
Haematopoet isch 
Haut 
Hepat isch 

15 Herz 

Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
20 Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 

25 Brust -Hype rplasie 

Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
30 Weisse Blutkoerperchen 



NORMAL 
IHaeuf igke: 
0.C046 
0.C12C 

,C00C 
,0036 
,C019 
.OOl" 7 
.0014 



3.000C 



3.C050 
3.0042 
3.0183 
0.0012 
3.0000 
0.0086 
0.0030 
0.0000 
0.0000 
3.009b 
0.001" 7 
0.0073 
0.0062 
0.0030 
0.0089 
0.0000 
0.0026 



TUMOR 
t %Haeufigkei: 
0.0051 
0.0000 
0.0026 
0.0027 
0.0000 
0.0022 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0024 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0110 
0.0000 
0.0043 
0.0071 



Verr.ae 
N/7 
C.9092 
undef 

c.ococ 

1 . 3396 

undef 

C. 7141 

unde f 

undef 

undef 

undef 

undef 

C . 5267 

unde f 

undef 

undef 

0.0000 

undef 

2.2373 

C.2321 



Itmsse 
T/N 
1 . 0998 
0. 00CO 
undef 
D. 7463 
O.OOCO 
1 .2918 
0. 0000 
undef 

0. ooco 
o.ooco 

0.0000 
1 .8986 
undef 
0. 0000 
0. 0000 
undef 
undef 
0. 4 470 
4 .3088 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gast rointens t inal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0.0154 

o.cooo 

0.0000 
0.0079 
0.0O41 
0 . 0074 
0.0062 
0.0000 
0.0000 



NORMIERTE /SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eierstock- Uterus 


0 


0046 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0140 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0285 


Haut-Muskel 


0 


0291 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


N erven 


0 


0060 


Prostata 


0 


0064 


Sinnesorgane 


0 


ooco 



65 
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PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 15 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 


3 


0093 


n 


0000 


Brust 


0 


0187 


c 


0022 


Eierstock 


0 


0000 


c 


ocoo 


EndOKrir.es Gewebe 


0 


oooc 


c 


0000 


Gastrointestinal 


0 


oooc 


G 


0000 


Gehirn 


0 


0076 


0 


0011 


Haematopoetisch 


0 


0042 


0 


0000 


Haut 


0 


0050 


0 


oooc 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


0000 


Herz 


0 


0053 


0 


013^ 


Hod en 


0 


0000 




oooc 


Lunge 


0 


0025 


0 


0071 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


007-7 


Muskel-Skelett 


0 


0000 


0 


0000 


Niere 


0 


0059 


0 


oooc 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


Penis 


0 


0090 


0 


0000 


Prostata 


0 


0024 


0 


0000 


Uterus 


0 


0000 


0 


0000 


Brust-Hyperplasie 


0 


0036 






Duenndarm 


0 


0000 






Prostata -Hype rplasie 


0 


0030 






Samenblase 


0 


0000 






Smnesorgane 


0 


0000 






Weisse_Blutkoerperchen 


0 


0000 







Verhae 

N/T 

undef 

8.5621 

undef 

undef 

undef 

6.9669 

undef 

undef 

undef 

0.3854 

undef 

0 . 3511 

0.0000 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 



1 tnisse 
T/N 

0.0000 

0. 1166 

undef 

undef 

undef 

0.1435 

C.0000 

C.OOOO 

undef 

2.5949 

undef 

2.8473 

undef 

undef 

0.0000 

undef 

0.0000 

0.0000 

undef 



35 



40 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwi cklung 


0 


0000 


Gastrointenstinal 


0 


0000 


Gehirn 


0 


0125 


Haema topoe t isch 


0 


0000 


Herz-31utgef aesse 


0 


0000 


Lunge 


0 


0074 


Niere 


0 


0185 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0140 



45 



50 



55 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrmes Gewebe 0.0000 
Foetal 0.0023 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0082 
Nerven 0.0040 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE / SUBTRAHIERTE BI BLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 
0.0068 
0.0000 



60 



65 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 16 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 



TUMOR 

%Haeuf iakeit 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 


0 


0093 


0 


0051 


Brust 


0 


0160 


c 


0000 


Eierstock 


0 


0091 


c 


0000 


Endoknr.es Gewebe 


0 


0018 


c 


0000 


Gastrointestinal 


0 


0000 


c 


0000 


Gehirn 


0 


0017 


0 


0011 


Haematopoetisch 


0 


0014 


0 


0000 


Haut 


0 


0050 


c 


0000 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


0000 


Here 


0 


0021 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


Lunge 


0 


0025 


0 


0000 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


Muskei-Skelett 


0 


0034 


0 


0060 


Niere 


0 


0000 


0 


0000 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


Penis 


0 


0090 


0 


0000 


Prostata 


0 


0024 


0 


0000 


Uterus 


0 


0099 


0 


0000 


Brust -Hyperplasie 


0 


0000 






Duenndarm 


0 


0000 






rostata-Hyperplasie 


0 


0000 






Samenblase 


0 


0000 






Sinnesorgane 


0 


0000 






sse Blutkoerperchen 


0 


0000 







Verhae 

N/T 

1.8185 

undef 

undef 

undef 

undef 

1.5482 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

0. 5710 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 



:tmsse 
T/N 

0.5499 

0.0000 

0.0000 

0.000C 

undef 

0. 6459 

0.000C 

0.000C 

undef 

0.0OOC 

undef 

0.0000 

undef 

1.7513 

undef 

undef 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



35 



40 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



.0000 
.0000 
.0063 
.0000 
0.0000 
0.0074 
0.0000 
0.0000 
0.0558 



45 



50 



55 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0023 

0.0000 

0.0064 

0.0000 

0.0000 

0.0032 

0.0000 

0.0000 

0.0010 

0.0064 

0.0000 



60 



65 



WO 99/47655 24 ^^PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 18 



Blase 
Brust 
£ierstocx 
Er.dokrines_Gewebe 
10 Gastrointestinal 

Gehirn 
Haematopoeti sch 
Haut 
Hepatisch 

15 Herz 

Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
20 Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 

25 Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Smnesorgane 
30 Weisse Blut koerperchen 



NORMAL 
%Haeuf : 
0 . 0232 
0306 
0030 
0300 
0252 
031~ 
0042 
0249 
0. 0000 
0. 0148 
0. 0061 
0.003^ 
0. 0000 
0. 02~M 
0.00CO 
0.005-7 
0. 0120 
0.0095 
0.0132 
0 . 0291 
0.0062 
0. 0030 
0. 0000 
0. 0118 
0.0000 



TUMOR Verhaeitnisse 
gkeil %Haeufigkeit NYT T/N 

0.0026 9.0924 0.1100 

0.0044 ^.0332 C. 1422 

0.0000 undef 0.0000 

0.0027 C .0000 undef 

0.0000 undef 0.0000 

0.0011 1.5482 0.6459 

0.0000 undef 0.0000 

0.0000 undef 0.0000 

0.0065 0.0000 undef 

0.0000 undef 0.0000 

0.0000 undef 0.0000 

0.0024 1.5301 0.6329 

0.0000 undef undef 

0.0000 undef 0.0000 

0.0000 undef undef 

0.0000 undef 0.0000 

0.0267 0.4492 2.2260 

0.0000 undef 0.0000 

0.0000 unaef 0.0000 



35 



40 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwicklung 


0 


0000 


Gast rointenstinal 


0 


0123 


Gehirn 


0 


0000 


Haematopoeti sch 


0 


0039 


Herz -Blut gef aesse 


0 


0041 


Lunge 


0 


0000 


Niere 


0 


0062 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 



45 



50 



55 



60 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0204 


Eier stock-Uterus 


0 


0068 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0047 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoeti sch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


oooo 


Lunge 


0 


oooo 


Nerven 


0 


0000 


Prostata 


c 


oooo 


Sinnesorgane 


0 


oooo 



65 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 19 



10 



15 



20 



25 



30 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




%Haeuf lgkei t 


tHaeuf lgkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


0 


0093 


0 


.0000 


unde f 


0. 0000 


Brust 


0 


0120 


0 


.0000 


undef 


0.0000 


Eierstock 


0 


0000 


0 


.0000 


undef 


undef 


Endoknnes Gewebe 


0 


0000 


0 


.0054 


0.OOC0 undef 


Gastrointestinal 


0 


0000 


0 


.0000 


undef 


undef 


Gehirn 


0 


0017 


o 


.0011 


1 . 5482 


0. 6459 


Haematopoetisch 


0 


0014 


0 


.0000 


undef 


0. 0000 


Haut 


0 


0000 


0 


0C30 


undef 


undef 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Herz 


0 


0074 


0 


0275 


0.2698 


3.7070 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0025 


0 


0000 


undef 


0 . ooco 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0034 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Niere 


0 


0030 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Penis 


0 


0030 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Prostata 


0 


0048 


0 


0000 


undef 


0. OOCO 


Uterus 


0. 


0033 


0 


0000 


undef 


0. OOCO 


Brust - Hype r pi as le 


0. 


0073 










Duenndarm 


0. 


0000 










■ostata-Hyperplasie 


0. 


0000 










Samenblase 


0. 


0000 










Sinnesorgane 


0. 


0000 










>se_Blutkoerperchen 


0. 


0000 











35 



40 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwicklung 
Gast rointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



0000 
0000 
0000 
0000 
0041 
0037 
0000 
0000 
0000 



45 



50 



55 



Brust 

Eierstock -Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0140 

0.0000 

0.0000 

0.0065 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0064 

0.0000 



60 



65 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 21 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaei tnisse 




IHaeuf igkeit 


IHaeuf lq Keit 


N / T 


T 'N 


31ase 


C 


ooco 


0 


oooc 


undef 


undef 


Brust 


0 


0227 


0 


0044 


5. 1994 


C .1924 


Eierstcck 


C 


0000 


0 


0000 


undef 


under 


Endokrines_Gewebe 


C 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Gastrointestinal 


0 


0019 


0 


0095 


G.2C36 


4 . 9124 


Gehirn 


0 


0017 


0 


OOOC 


unde f 


C . 0000 


Haematopoetisch 


0 


0042 


0 


oooc 


undef 


C. 0000 


Haut 


0 


0149 


0 


0000 


unde f 


0. 0000 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


0000 


under 


undef 


Her2 


0 


0064 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Hocien 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Lunge 


0 


0012 


0 


0000 


unde f 


0 . oooo 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0153 


0. 0000 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0017 


0 


0060 


0 . 2855 


3.5025 


Niere 


0 


0059 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Fankreas 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Penis 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Prostata 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Uterus 


c 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Brust -Hyperpiasie 


0 


0036 










Duenndarrr. 


0 


0000 











Prcstata-Hyperplasie 0.0000 

Samenblase 0.0000 

Sinnesorgane 0.0000 

Weisse_Blutkoerperchen 0.0000 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/ SUBTRAHIERTE 

%Haeuf igkeit 

0.0544 

0.0000 

0.0000 

0.0041 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0030 

0.0064 

c.oooo 



BIBLIOTHEKEN 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 22 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haema topee tisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Pros tata-Hy per plas le 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 
C . 0000 
C.0133 



0000 
0018 
0058 
0000 



0.0014 
0.0050 
0.0000 
0.0000 
.0000 
. 0050 
.0000 
. 0034 



0. 
0. 
0. 
0. 
0. 0030 



0000 
0000 
0024 
0017 
01C9 



C. 0000 



0059 
, 0000 
,0000 
. 0000 



T'JMOR 

% Haeuf i q xe i * 

0 . 0026 

0.0000 

0.0000 

0 .0000 

0 .0000 

0.0033 

0.0000 

0.0000 

0 .0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0060 

0. 0000 

0.0000 

0.0000 

0.0064 

0.0000 



Verhae 
N/T 

0. ocoo 

undef 

undef 

undef 

undef 

0.0000 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

0.5710 

unde f 

undef 

undef 

0.3729 

undef 



ltnisse 
T/N 
unde f 
0.C000 
undef 
0.0000 
0.0000 
undef 
0.0000 
0.0000 
undef 
undef 
undef 
0.0000 
undef 
1 .7513 
0.0000 
undef 
undef 
2 . 6818 
0.0000 



35 



40 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haema topoe tisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



45 



50 



55 



Brust 

Eier stock- Uterus 
Endokrmes_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haema topoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0068 

0.0000 

0.0023 

0.0122 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



60 



65 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 23 



10 



15 



20 



25 



30 





NORMAL 


TUMOR 


Vernael tr.isse 




%Haeuf i gke i t 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


C 


0046 


0 


C026 


1.3165 


C.5499 


Brust 


C 


0133 


0 


.CC22 


6.1156 


C . 1635 


Eier stock 


c 


0000 


0 


.0000 


unde f 


unde f 


Endokrir.es Geweoe 


c 


0036 


0 


002" 


1.3396 


0.7465 


Gastrointestinal 


c 


00 9 7 


0 


ocoo 


uncle f 


C . 0000 


Gehirn 


c 


0008 


0 


0033 


0.2580 


3. 3754 


Haematopoet isch 


c 


0014 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Haut 


c 


0050 


0 


.0000 


unde f 


0. 0000 


Hepat isch 


c 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Kerz 


c 


0011 


0 


.0000 


undef 


e. oooo 


Hoden 


c 


0000 


0 


.0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0037 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0069 


0 


0060 


1.1420 


0 . 8756 


Niere 


0 


0149 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Pankreas 


0 


0038 


0 


0000 


undef 


0 . OOOO 


Penis 


0 


0030 


0 


0000 


undef 


C. 0000 


Prostata 


0 


0024 


n 


0000 


unde f 


0. ooco 


Uterus 


0 


0033 


n 


0071 


0. 4642 


2.1544 


3rus t-Hyperplasie 


0 


0036 










Duennaarm 


0 


0000 










Prostata-Hyperplasie 


0 


0000 










Samenblase 


0 


0000 










Sinnesorgane 


0 


0118 










Weisse_Blut koerperchen 


0 


0000 











35 



40 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0.0000 
0.0031 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 

Gehirn 0.0000 

Haematopoetisch 0.0000 

Herz-Blutgefaesse 0.0041 

Lunge 0.0037 

Niere 0.0062 

Prostata 0.0000 

Sinnesorgane 0.0000 



45 



50 



55 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endoknnes_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/ SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf lgkei t 

0.0136 

0.0046 

0.0490 

0.0198 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0020 

0.0192 

C.0000 



60 



65 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 24 



NORMAL 



rUMOR 



Verhael tnisse 



10 



15 



20 



25 



30 





%Haeur lgkei t 


%Haeuf lckei t 


N /T 


T/N 


31ase 


C 


0139 


0 


0153 


0. 9C92 


1 .0998 


Brust 


c 


0173 


0 


0CC2 


n . 9505 


0. 1258 


Eierstcck 


0 


0000 


0 


0C26 


0.0000 


unde f 


Enuoknnes Gewebe 


0 


0013 


0 


oc:.7 


0.6698 


1 .493C 


Gastrointestinal 


c 


0058 


0 


0000 


unde f 


O.CCOC 


Gehirn 


c 


0085 


0 


0142 


0. 5955 


1 . 6794 


Haematopoetisch 


0 


0042 


c 


0000 


undef 


0.0000 


Haut 


0 


0298 


0 


0000 


undef 


C . 0000 


Hepatisch 


0 


0050 


c 


0000 


undef 


C.OOOO 


Herz 


0 


0106 


c 


0000 


undef 


0.0000 


Hoden 


0 


0061 


c 


0000 


undef 


0.0000 


Lunge 


0 


0037 


c 


0071 


0.5267 


1.8986 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0103 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Niere 


0 


0178 


0 


0068 


2. 6050 


0.3839 


Pankreas 


0 


0019 


0 


0055 


0. 3428 


2. 9168 


Penis 


0 


0000 


0 


0533 


0. 0000 


undef 


Prostata 


0 


0048 


0 


0021 


2.2373 


0.4470 


Uterus 


0 


0033 


0 


0000 


undef 


C.OOOO 


Brust- Hype rplasie 


0 


0327 










Duenndarm 


0 


0062 











Prostata-Hyperplasie 0.0000 

Samenblase 0.008 9 

Sinnesorgane 0.0118 

Weisse_Blutkoerperchen 0.0244 



35 



40 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf lgkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0039 

0.0000 

0.0074 

0.0062 

0.0000 

0.0279 



45 



50 



55 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 

Brust 0.0000 

Eierstock-Uterus 0.0023 

Endokrines_Gewebe 0.0000 

Foetal 0.0000 

Gastrointestinal 0.0000 

Haematopoetisch 0.0114 

Haut-Muskel 0.0065 

Hoden 0.0000 

Lunge 0.0000 

Nerven C.0050 

Prostata C.OOOO 

Sinnesorgane C.OOOO 



60 



65 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 25 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Encckr ines_Gewebe 
. : astrcir.testinal 
Gehirn 
Kaenatopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brus t-Hyperplasie 
Duenndarm 
Pros tata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_BlutKoerperchen 



NORMAL 

%Haeuf igkeit 

0.0651 

0.0400 

0. 0213 

0. 01C9 

c.02- 7 : 

0.0119 
C.0196 
C.0199 



0.0050 



0286 
0061 
0174 
0193 
0206 
0.0089 
0.0019 
0.0599 
0.0214 
0.0430 
0.0254 
0.0343 
0.0297 
0.0356 
0.0118 
0.0000 



T'JMOR 

*Haeuf igkeit 

J.C204 

3. C065 

3.0026 

J . Gl 63 

0 . 00C0 

3. 0366 

3. 00C3 

0. 0003 

3. 00 6 5 

0. 0000 

0. 0000 

0. 0047 

0. 0077 

0. 0120 

0. 0068 

0.0000 

0.0000 

0.0362 

0.0000 



Verhae 

N/T 

3. 1823 

6. 1158 

8 .1803 

0. 6693 

undef 

1 .8062 

undef 

undef 

0.7651 

undef 

undef 

3.6870 

2.5198 

1 .7130 

1 .3025 

undef 

undef 

0.5922 

undef 



1 tr.isse 
T/N 

C.3142 
0. 1635 

o. 122;: 

1.4930 
0.0000 
C. 5536 
0.0000 
0.0000 
1 . 3069 
0.0000 
0.0000 
0.2712 
0.3968 
0.5838 
0.7678 
0.0000 
0.0000 
1.6886 
0.0000 



35 



40 



Entwicklung 
Gastromtenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

IHaeuf igkei t 

0.0000 

0.0092 

0.0000 

0.0197 

0.0041 

0.0185 

0.0309 

0.0000 

0.0000 



45 



50 



55 



Brust 

tiers toe k-Uterus 
Endokrines__Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0816 

0.0160 

0.0000 

0.0105 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0040 

0.0385 

0.0000 



60 



65 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 26 



NORMAL TUMOR 
*Haeuf :.g*eit %Haeufigkeit 



Verhaeitr.isse 
N/T T/N 



10 



15 



20 



25 



30 



3lase 




cooc 


0 


0000 


unde f 


undef 


3rust 


- 


0187 


0 


0022 


3 . 5621 


C. 1168 


Eier stock 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Endokrmes Gewebe 


: ' 


0000 


c 


0000 


unae f 


unde f 


Gastrointestinal 


J 


0000 


0 


0000 


unaef 


undef 


Gehirn 




0000 


c 


0000 


undef 


undef 


Haematopoet isch 




cooo 


c 


0000 


unde f 


unde f 


Haut 




C05C 


0 


0000 


unde f 


c.oooc 


Hepat isch 




oooc 


0 


0065 


0. oocc 


undef 


He r z 




cooc 


0 


0000 


unde f 


unde f 


Hoden 




0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Lunge 


o 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Magen-Speiseroenre 


r ( 


0000 


0 


0077 


0. 0000 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Niere 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0110 


0.0000 


undef 


Penis 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Prostata 


Ci 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Uterus 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Brust-Hyperplasie 


0 


0036 










Duenndarn 


0 


0000 










Prostata-Hyperplasie 


0 


0000 










Samenblase 


0 


oooo 










Sinnesorgane 


0 


0000 










Weisse Blut koerperchen 


0 


0000 











35 



40 



45 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.0000 
Gehirn 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Herz-Blutgef aesse 0.0000 
Lunge 0.0000 
Niere 0.0000 



Prostata 
Sinnesorgane 



0.0000 
0.0000 



NORWIERTE/SUBTRAHIERTE 3IBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



50 



55 



60 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



0.0000 
0.0000 
.0000 
.0000 
.0000 
.0000 
.0000 

. oooo 
. oooo 

.0000 
0.0064 

0. oooo 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 28 



10 



15 



20 



25 



30 





NORMAL 


TUMOR 


Verhae 


itnisse 




%Haeuf lgkeit 


IHaeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


0 


00 93 


3 


C 1 02 


0 . 9092 


1 


0998 


Brust 


0 


026"? 


0 


COS"' 


3 . 0579 


0 


32 7 0 


Eierstock 


0 


0091 


0 


0156 


0 . 5843 


1 


7114 


Er.doknr.es Gewebe 


0 


0128 


0 


0082 


1 . 5628 


0 


6399 


Gastrointestinal 


0 


0174 


0 


0095 


1.8321 


0 


54 58 


Gehirn 


0 


012 1 


0 


0153 


0.8294 


1 


205" 


Ha ema t opo e t i s c h 


0 


004 2 


c 


0 000 


undef 


c 


00 0 0 


Haut 


0 


014 9 




0000 


undef 


c 


00 00 


Hepat isch 


o 


0 1 4 Q 




019 4 


0.7 651 


1 


3069 


Herz 


0 


0085 


r 


013^ 


0.6166 


1 


6218 


Hoden 


0 


0000 


0 


0117 


o nnon 


under 


Lunge 


0 


0212 


C 


0189 


1.1193 


0 


8934 


Magen-Speiseroehre 


0 


0097 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Muskel-Skelett 


0 


0240 


0 


0120 


1.9985 


0 


5004 


Niere 


0 


0119 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Pankreas 


0 


0114 


0 


0166 


0.6857 


1 


4584 


Penis 


Q 


0090 


0 


0267 


0.3369 


2 


9680 


Prostata 


0 


0191 


0 


0298 


0, 6392 


1 


5644 


Uterus 


0 


0149 


0 


0000 


unde f 


0 


0000 


3rus t-Hyperplasie 


0 


0109 












Duenndarm 


0 


0093 












-ostata-Hyperplasie 


0 


0178 












Samenblase 


0 


0089 












Sinnesorgane 


0 


0000 












se Blutkoerperchen 


0 


0113 













35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastromtenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.024"? 

0.0000 

0.0079 

0.0000 

0. 0074 

0.0062 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf lgkei t 



Brust 


C 


0068 


Eier stock-Uterus 


0 


0160 


Endo k r i ne s _Ge we be 


0 


0490 


Foetal 


0 


0245 


Gastrointestinal 


c 


0122 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0227 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0164 


Nerven 


0 


0211 


Prostata 


0 


0256 


Sinnesorgane 


0 


0000 



65 



WO 99/47655 



33 



PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 29 



NORMAL 
lHaeuf lgkeit 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 



Verr.ael tnisse 
N/T T/N 



10 



15 



20 



25 



30 



31ase 


0 


oooc 


0 


0179 


0.0000 


undef 


Brust 


0 


0466 


0 


0131 


3 . 5675 


0 


2803 


Eierstock 


0 


0304 


0 


0130 


2 . 3372 


0 


4279 


Enciokrines Gewece 


0 


0237 


0 


0300 


0.7916 


1 


2633 


Gastrointestinal 


0 


0136 


c 


0238 


0.57 0C 


1 


"^544 


Gehirn 


0 


0424 


0 


0263 


1.6127 


0 


6201 


Haena topoetisch 


0 


0070 


0 


0000 


undef 


0 


OOOC 


Haut 


0 


0348 


c 


0000 


unaef 


0 


OOOC 


Hepatisch 


0 


019P 


0 


0065 


3.0606 


0 


3267 


Herz 


0 


026r 


0 


0687 


0. 3854 


2 


594 9 


Hoden 


0 


024 4 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Lunge 


0 


0336 


0 


0236 


1.4221 


0 


7032 


Magen-Speiseroehre 


0 


048C' 


c 


0307 


1.5749 


0 


6350 


Muskel-Skelett 


0 


0154 


0 


0240 


0. 6424 


1 


5567 


Niere 


0 


0119 


0 


0274 


0. 4342 


2 


3033 


Pankreas 


0 


0133 


0 


0166 


0. 8000 


1 


2501 


Penis 


0 


0359 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Prostata 


0 


0091 


0 


0170 


0.5593 


1 


7879 


Uterus 


0 


0132 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Brust-Hyperplasie 


0 


0291 












Duenndarrn 


0 


0187 












Prostata-Hyperplasie 


c 


0149 












Samenblase 


0 


0089 












Sinnesorgane 


0 


0118 












Weisse Blut koerperchen 


0 


0052 













35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehi rn 
Haematopoet isch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0.0154 



0.027: 



0.0188 
0.0236 
0.0368 
0.0407 
0.0309 
0.0249 
0.0279 



Brust 

Eier stock -Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoet isch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 0.024 6 
Nerven C.0221 
Prostata C.0192 
Sinnesorgane 0.1393 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf lgkeit 
0.0136 
0.0228 
0.0245 
0.0280 
0.0122 
0.0171 
0.0648 
0.0156 



65 



WO 99/47655 




PCT/DE 99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 30 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
EndokrmesGewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Koden 
Lunge 

Maqen- Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Br us t-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blut koerperchen 



NORMAL 

SHaeuf igkeit 

0.0093 

0.0040 

0.0000 

0.0036 

0.0019 

0. 0000 

0.0028 

0.0000 

0. 0000 

0.0053 

0. 0000 

0.0037 



,0193 
0000 
,0000 
0019 
.0030 
.0048 
.0033 
.0073 
.0062 
,0000 
,0089 
.0000 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 
0.0026 
0000 
0000 
0082 
000C 
012C 

cooo 
cooo 

0000 
0000 
0000 
0.0000 
0.0077 
0.0000 
0.0000 
0.0055 
0.0000 
0.0085 
0. 0000 



Verhae 

N/T 

3. 6370 

undef 

undef 

0.4465 

undef 

0. 0000 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

2.5198 

undef 

undef 

0. 3428 

undef 

0.5593 

undef 



ltnisse 
T/N 

0.2750 

0.0000 

undef 

2.2395 

0.0000 

undef 

0. 0000 

undef 

undef 

0.0000 

undef 

0 . 0000 

0.3968 

unde f 

unde f 

2. 9168 

0 .0000 

1 .7879 
0.0000 



0.0009 



35 



40 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz -Slut gef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0.0000 
0.0092 
0.0000 
0039 
0041 
0037 
0000 
0000 
0000 



45 



50 



55 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0136 

0.0114 

0.0000 

0.0087 

0.0122 

0.0000 

0.0065 

0.0156 

0.0000 

0.0040 

0.0128 

0.0000 



60 



65 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 31 



NORMAL 



TUMOR 



Verhaeitnisse 



10 



15 



20 



25 



30 





%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


0 


0093 


0 


0026 


3. 6370 


0 . 275C 


Brust 


0 


0293 


0 


0087 


3.3637 


0.2973 


Eierstock 


0 


0091 


0 


0156 


0.5843 


1.7114 


Endokrines Gewebe 


0 


0091 


0 


0054 


1. 6745 


0.5972 


Gastrointestinal 


0 


0155 


0 


0190 


0.8143 


1 .2281 


Gehirn 


0 


0008 


0 


0077 


0.1106 


9.0427 


Haematopoetisch 


0 


0000 


0 


ooco 


unde f 


undef 


Haut 


0 


0249 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Hepatisch 


0 


0050 


0 


0194 


0.2550 


3. 9208 


Herz 


0 


0053 


0 


0550 


0.0963 


10.3795 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0075 


0 


0071 


1.0534 


0. 9493 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0188 


0 


0060 


3. 1406 


0.3184 


Niere 


0 


0119 


0 


0000 


undef 


o.ooco 


Pankreas 


0 


0095 


c 


0276 


0. 3428 


2. 9168 


Penis 


0 


0120 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Prostata 


0 


0119 


0 


0128 


0, 9322 


1.0727 


Uterus 


0 


0116 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Brus t-Hyperplasie 


0 


0145 










Duenndarm 


0 


0093 










Prostata-Hyperplasie 


0 


0059 










Samenblase 


0 


0000 










Sinnesorgane 


0 


0470 










Weisse_Blutkoerperchen 


0 


0009 











35 



40 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0.0154 
0.0092 
0.0000 
0.0079 
0164 
.0000 
.0062 
.0249 
.0000 



45 



50 



55 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE / SUBTRAHIERTE 

%Haeuf igkeit 

0.0068 

0.0183 

0.0000 

0.0105 

0.0000 

0.0000 

0.0194 

0.0000 

0.0000 

0.0020 

0.0192 

0.0000 



BIBLIOTHEKEN 



60 



65 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 32 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 



TUMOR 

%Kaeuf igkei w 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 


D 


0139 


0 


0077 


Brust 


0 


0227 


0 


0044 


Eierstock 


0 


0030 


0 


0156 


Endokrines Gewece 


0 


0109 


0 


0054 


Gastrointestinal 


0 


0136 


0 


0143 


Gehirn 




0059 


0 


0033 


Haematopoet is ch 


0 


0028 


0 


0000 


Haut 


0 


0000 


0 


0000 


Hepat isch 


0 


0050 


0 


0000 


Herz 


0 


0064 


0 


0137 


Hoden 


0 


0366 


0 


0000 


Lunge 


0 


0050 


0 


0000 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0307 


Muskel-Skelett 


0 


0120 


0 


0000 


Niere 


0 


0030 


0 


0000 


Pankreas 


0 


0038 


0 


0055 


Penis 


0 


0210 


0 


0000 


Prostata 


0 


0024 


0 


0106 


Uterus 


0 


0050 


0 


0000 


3rust - Hyper p las le 


0 


0073 






Duennda rm 


0 


0218 






Prostata-Hyperplasie 


0 


0030 






Samenblase 


0 


0000 






Sinnesorgane 


0 


0000 






Weisse_Blutkoerperchen 


0 


0035 







v ernae 

N/T 

1.8185 

5.1984 

0.1948 

2 .0093 

0.9500 

1 .8062 

undef 

undef 

undef 

0.4624 

undef 

undef 

0.0000 

undef 

undef 

0.6857 

undef 

0.2237 

undef 



i tr.isse 
T/N 

0.5499 

0. 1924 

5. 1343 

0. 4977 

1.0527 

0.5536 

0.0000 

undef 

0.0000 

2. 1624 

0.0000 

0.0000 

undef 



0.0000 
0.0000 
1. 4584 
0.0000 
4 .4 697 
0.0000 



35 



40 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0.0000 
0.0123 
0000 
0000 
0041 
0037 
0000 
0249 
0000 



45 



50 



55 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Ha ema t opoe t i s c h 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0272 

0.0046 

0.0000 

0.0070 

0.0000 

0.0285 

0.0000 

0.0156 

0.0164 

0.0100 

0.0256 

C.0000 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 33 



NORMAL 
%Haeuf igkei 



TUMOR 

*Haeuf igkeit 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 


0 . 


0093 


3 


012 6 




0 . 


0200 


3 


00 4 4 


Eisrstock 


0 . 


00 9 1 


o 


007 6 


Endckrines Gewebe 


0 . 


0018 


3 


0191 


<J d O ^ i. JI.1LC3 LlllOl 


c . 


0116 




oooo 




0 . 


0110 


o 


0 1 97 


Haopiaronnof i erh 


0 . 


007 o 


3 


oooc 


Haut 


0 . 


0099 


o 


0000 


Hepa t isch 


0 . 


0000 


3 


0000 


Herz 


c. 


0021 


D 


013"' 


Hoden 


0. 


0061 


0 


0117 


Lunge 


c. 


0075 


0 


0118 


Magen- Speiseroehre 


0. 


0193 


0 


0000 


Muskel-Skelett 


0. 


0017 


0 


0240 


Niere 


0. 


0149 


0 


0000 


Pankreas 


0. 


0019 


0 


0055 


Penis 


0. 


0060 


0 


0000 


Prostata 


0. 


0238 


0 


C192 


Uterus 


0. 


0116 


0 


COOO 


Brust -Hype rp las ie 


0. 


0036 






Duenndarm 


0. 


0125 






Prostata -Hyperplasie 


0. 


0059 






Samenblase 


0. 


0178 






Sinnesorgane 


0. 


0118 






Weisse_Blutkoerperchen 


0. 


0061 







Verhae 

N/T 

0.7274 

4.5868 

1.1686 

0.0957 

undef 

0.5591 

undef 

undef 

undef 

0.1541 

0.5224 

0.6321 

undef 

0.0714 

undef 

0.3428 

unde f 

1.2429 

undef 



.tnisse 
7/N 

1 .3748 
0.2180 
0.855^ 
10.4512 



0.0000 

1 .78B" 7 

0.0000 

0.0000 

undef 

6. 4872 

1 . 9144 

1 . 5821 

0.0000 

14 .0102 

0.0000 

2.9168 

0.COOC 

0.8046 

o.oooc 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gast rointenstinal 
Gehirn 
Haematopoeti sen 
Herz-Slutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0092 

0.0000 

0.0157 

0.0000 

0.0074 

0.0062 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0136 


Eier stock-Uterus 


0 


0068 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0192 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0114 


Haut-Muskel 


0 


0097 


Hoden 


0 


0234 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0131 


Prostata 


0 


0064 


Sinnesorgane 


0 


0000 



65 
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PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 34 



NORMAL 
%Haeuf lgke 1 



Blase 


0 


0000 


Brust 


0 


0147 


Eierstock 


0 


0091 


Endoknnes Gewebe 


0 


0000 


Gastrointestinal 


0 


oooo 


Gehirn 


0 


0008 


Haematopoet isch 


0 


0056 


Haut 


0 


0000 


Hepat isch 


0 


0000 


Herz 


0 


0011 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


Muskei-Skelett 


0 


0000 


Niere 


0 


0000 


Pankreas 


0 


0019 


Penis 


0 


0030 


Prostata 


0 


0000 


Uterus 


0 


0033 


Brust -Hype rpl as le 


0 


0000 


Duenndarrc 


0 


0000 


Prostata-Hyperplasie 


0 


0000 


Samenblase 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 


Weisse_Blutkoer per chen 


0 


0000 



TUMOR 


Verhae 1 


tr.isse 


%Haeuf igkeit 


N'/T 


T/N 


0.0026 


C . 0C0D 


undef 


0.0022 


6. 7274 


0. 1486 


0.0052 


1 .7529 


0. 57C5 


0. 0027 


0.0000 


undef 


0.0048 


0. 3000 


undef 


0.0000 


undef 


0.0000 


0. 0000 


undef 


0.0000 


0.0000 


undef 


undef 


0.0000 


undef 


undef 


0.0000 


undef 


0.0000 


0.0000 


undef 


undef 


0.0000 


undef 


undef 


0.0000 


undef 


undef 


0.0000 


undef 


undef 


0.0000 


undef 


undef 


0.0000 


undef 


0.0000 


0.0000 


undef 


0. 0000 


0.0000 


undef 


undef 


0.0000 


undef 


0. ocoo 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
Entwicklung 0.0154 
Gastrointenstinal 0.0000 
Gehirn 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Herz-Blutgefaesse 0.0000 
Lunge 0.0000 
Niere 0.0062 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0279 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 
Brust 0.0000 
Eierstock-Uterus 0.0000 
Endokrines_Gewebe 0.0000 
Foetal 0.0041 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0000 
Nerven 0.0020 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0. 000C 



W O 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 35 



NORMAL 



TUMOR 



Verhaeltnisse 



10 



15 



20 



25 



30 





%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T7N 


Blase 


0 


0000 


c 


0000 


undef 


under 


Brust 


0 


0227 


G 


0022 


10.3969 


0.0962 


Eierstock 


0 


0030 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Endc k r 1 ne s _Gewebe 


0 


ooco 


0 


0000 


undef 


undef 


Gastrointestinal 


0 


0000 


o 


0000 


undef 


undef 


Gehirn 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Haematopoetisch 


c 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Haut 


c 


0050 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Hepatisch 


0 


0000 


c 


0000 


undef 


undef 


Herz 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Hoden 


0 


0000 


c 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Niere 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Penis 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Prostata 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Uterus 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


3rust-Hyperplasie 


0 


0000 










Duenndarm 


0 


0000 










Prostata-Hyperplasie 


0 


0000 










Samenblase 


0 


.0000 










Sinnesorgane 


0 


.0000 










Weisse Blut koerperchen 


0 


.0009 











35 



40 



45 



50 



55 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 

Eierstock -Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0136 

0.0000 

0.0000 

0.0017 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



W O 99/47655 




PCT/DE 99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 36 



NORMAL 



TUMOR 



Verhaeltnisse 



10 



15 



20 



25 



30 





%Haeuf igkeit 


*Haeuf lgkei t 


N/T 


T/N 


Blase 


0 


0325 


0 


0077 


4 .2431 


0 


2 3 5 7 


Brust 


0 


038b 




0065 


5.9119 




1691 


Eierstock 


0 


0112 


0 


0000 


unde t 




cooo 


Endokrines Gewebe 


0 


0036 


0 


0027 


1 . 3396 




74 65 


Gastrointestinal 


c 


0056 


0 


0048 


1 .2214 


0 


8187 


Gehirn 


0 


0110 


0 


0033 


3. 3545 


0 


2981 


Haematopoetisch 


0 


0140 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Haut 


0 


0149 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Hepatisch 


0 


0099 


c 


0065 


1 .5303 


0 


6535 


Herz 


0 


0065 


0 


0000 


unde f 


0 


oooc 


Hoden 


0 


0122 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Lunge 


0 


0112 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Magen-Speiseroehre 


0 


0193 


0 


0230 


0.8399 


1 


1905 


Muskel-Skelett 


0 


0137 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Niere 


0 


0000 


0 


0068 


0.0000 


undef 


Pankreas 


0 


0C19 


0 


0110 


0. 1714 


5 


8337 


Penis 


0 


0120 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Prostata 


0 


0071 


0 


0021 


3.3559 


0 


2 980 


Uterus 


0 


0165 


0.0071 


2.3208 


0 


4 309 


Erust-Hyperplasie 


0 


C036 












Duenndann 


0 


0000 












Prostata-Hyperplasie 


0 


C059 












Samenblase 


0 


0000 












Smnesorgane 


0 


0000 












Weisse_Blut koerperchen 


0 


0000 













35 



40 



45 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0062 

0.0000 

0.0079 

0.0041 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 , 



50 



55 



60 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endoknnes_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0544 

0. 0114 

0.0000 

0.0000 

0.0122 

0.0114 

0.0000 

o.cooo 

0.0000 
0.0060 
0.0128 
0.0000 



65 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Etektromscher Northern fur SEQ. ID. 

NORMAL 
IHaeuf igki 



31ase 


0 


0046 


Brust 


0 


1053 


Eierstock 


0 


OOCO 


Er.dckrir.es Gewebe 


0 


oocc 


Gastrointestinal 


3 


0058 


Gehirn 


0 


0059 


Haematopoetisch 


0 


0084 


Haut 


0 


0346 


Hepatisch 


0 


0099 


Herz 


0 


0201 


Hoden 


0 


0061 


Lunge 


0 


0012 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


Muskel-Skelett 


0 


0223 


Niere 


0 


0000 


Pankreas 


0 


0019 


Penis 


0 


0120 


Prostata 


0 


0024 


Uterus 


0 


0083 


Br us t-Hyperplasie 


0 


0618 


Duenndarm 


0 


0093 


Prostata-Hyperplasie 


0 


0000 


Samenblase 


0 


0178 


Sinnesorgane 


0 


0000 


Weisse_Biut Koer per chen 


0 


0000 



NO: 37 



TUMOR 


Verhael 


tnisse 


%Haeuf lgkeit 


N/T 


T/N 


C.0077 


3. 6062 


1. 6497 


C .0131 


8.C525 


C . 1242 


C.OOOO 


undef 


undef 


O.OCOO 


undef 


undef 


0 .0048 


1 .2214 


C . 8137 


0.0000 


undef 


C. 0000 


0.0000 


undef 


c. oooc 


0.0000 


undef 


c . oooc 


0.0000 


undef 


C. 0000 


0.0000 


undef 


C.OOOO 


0.0000 


undef 


C. 0000 


0.0000 


undef 


0. 0000 


0.0000 


undef 


undef 


0.0240 


0. 9279 


1 . 0777 


0.0000 


undef 


undef 


0.0000 


undef 


0. 0000 


0.0000 


undef 


0. 0000 


0.0043 


0.5593 


1 .7879 


0.0000 


undef 


0.0000 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

IHaeuf igkeit 

0.0000 

0.0062 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



Brust 

Eierstock- Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haeir.a t opoe 1 1 s ch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.1632 

0.0000 

0.0490 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 38 



NORMAL 
SHaeuf igkeit 



TUMOR 

8 Haeuf lgkeit 



10 



15 



20 



25 



30 



Dlaoc 


n 
j 


u U J u 




U u z c 


Brust 


g 


U £. £- 


** 


UU't'i 


lie rstoc k 


n 
u 


UUUu 




U 0 


C'.KjUK - 1>|C3 Vjtr Wfcf Ut? 


o 


0000 


-\ 


0 C OC 


oabLi y jiiiesiii.cii 


Q 


00 3° 


1 


p p d p 






0 0 0 c 




C099 


nut, lua ivpuci i. jvii 




0 00 c 


i 


cooc 


Kau t 




009 G 




COOC 


Hepatisch 


o 


0000 


3 


COOC 


Herz 


0 


0085 


0 


OOOC 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


Lunge 


0 


0037 


0 


0047 


Magen-Speiseroehre 


0 


0097 


0 


0000 


Muskel-Skelett 


0 


0154 


0 


0060 


Niere 


0 


oooc 


0 


0068 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


Penis 


0 


0060 


0 


0000 


Prostata 


0 


0191 


0 


0043 


Uterus 


0 


0017 


0 


0427 


Brust- Hype rplasie 


0 


0036 






Duenndarm 


0 


0125 






Pros tat a -Hype rplasie 


0 


0089 






Saroenblase 


0 


0000 






Sinnesorgane 


0 


0118 






Weisse Blut koerperchen 


0 


0000 







Verhae 

N/7 

0.00C0 

5. 1984 

0.0000 

undef 

0. S143 

0.O0C0 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

0.7901 

undef 

2.5696 

0.0000 

undef 

undef 

4 .4745 

0.0387 



Itnisse 
T/N 
undef 
0. 1924 
undef 
undef 
1.2281 
undef 
undef 
C.0OCO 
unde f 
C. 0000 
undef 
1.2657 
0.0000 
0.3892 
undef 
undef 
0.0000 
0.2235 
25.8527 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwicklung 


0 


0000 


Gast rointenstinal 


0 


0031 


Gehirn 


C 


0063 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Herz-Blutgef aesse 


0 


0000 


Lunge 


0 


0185 


Niere 


0 


0000 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 



NORMIERTE / SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0068 


Eierstock- Uterus 


0 


0068 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0012 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


oooc 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0082 


Nerven 


0 


0020 


Prostata 


0 


0128 


Sinnesorgane 


0 


0000 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 40 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endoknnes_Gewebe 
10 Gastrointestinal 

Gehi rn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 

15 Herz 

Hoden 
Lunge 

Magen-Spei seroehre 
Muskel-Skelett 
20 Niere 
Pankreas 
Ferns 
Prostata 
Uterus 

25 Brust -Hype rpl as xe 

Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
30 Weisse Blut koerperchen 



NORMAL 
%Haeuf igkei: 
C.0325 
C. 026*7 
C.0030 
C .0146 
C.0039 
C . 0068 
0.0028 
0.0149 
0. 0198 
0. 1303 
0.0183 
0.0174 
0.0097 
0.0188 
0.0119 
0.0057 
,0180 
,0143 
0149 
.0327 
0093 
0208 
0000 
1058 
,0000 



TUMOR 

%Haeuf igkei t 

0.0051 

0.0065 

0.0026 

0.0000 

0.0095 

0.0307 

0.0378 

0.0000 

0.0129 

0.3299 

0.0351 

0.0118 

0.0460 

0.0300 

0.0479 

0.0055 

0.0267 

0.0021 

0.0000 



Verhae 
N/T 

6.3647 
4 .0^72 
1 .1686 
under 
C .4071 
C . 2212 
C .0^39 
undef 
1 .5303 
C .3950 
C .5224 
1.4748 
2100 
6281 
2481 
0285 
6739 
6.7118 
undef 



Itnisse 
T/N 
0. 1571 
0.2453 
0. 8557 
0.0000 
2 .4562 
4 . 5213 
13 . 5274 
0. 0000 
0. 6535 
2.5316 
1 . 9144 
0. 6781 
4.7622 
1.5921 
4.0308 
0. 9723 
1. 4840 
0. 1490 
0. 0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



FOETUS 

%Haeuf lgkeit 



Entwicklung 


0 


0000 


Gastrointenstinal 


0 


0031 


Gehirn 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Herz-Blutgef aesse 


0 


0000 


Lunge 


0 


0074 


Niere 


0 


0000 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0977 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endokrmes_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMI ERTE / SUBTRAH IERTE BI3LI OTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0408 

0.0137 

0.0000 

0.0122 

0.0244 

0.0000 

0.0032 

0 .0000 

0.0246 

0.0090 

0.0000 

0.0852 



65 



WO 99/47655 44 "^PCT7DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 43 



10 



15 



20 



25 



30 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




%Haeuf lgkeit 


%Haeuf igkei t 


N/T T / N 


Blase 


r. 

U . 


p p n n 
o u u u 


J 


. UU Dl 


u . UUUU unuel 


Brus t 


A 

u . 


UZ D J 




.0044 


j.olUU J.l/^x 


E :erstock 


u . 




J 


. Uj Jo 


U . 4 4 ^ 3 z . z ^. 4 y 


Endoknnes Gewebe 


n 

u . 




P 

U 


. U U D H 


O P P 3 "3 P A Q T "l 


Gastrointestinal 


u . 




U 


nnnn 
. uuuu 


. » .-, *~ n A A A A 

unde i U . UUUU 


Geh i rn 


n 

u . 




J 


P P / j 


J . U 37 O *i U. JU 


Haerr.a t cpoe t isch 


0 . 


p p. q q 

uu y o 


"\ 
J 


. 0 U U I 


, , _ j _ ^ n P P p A 

unae i J . u J ju 


Hau t 


r\ 
J . 




p 


P n Pi P 


,, n Hflf P PPPP 

u n a e i j . uuuu 


Hepat is ch 


0 . 


oooc 


o 


. C065 


a a a a a ■ > ^ ^ £ 

u . uu JU unae r 


He r z 


0. 


Q021 


0 


.0000 


n «Hof P PPPP 

unae i j . uuuu 


Hoden 


0. 


0000 


0 


.0000 


undef under 


Lunge 


0. 


0062 


0 


.0024 


2.6336 0.3797 


Magen-Speiseroehre 


0. 


0000 


0 


.0000 


undef undef 


MusKel-Skelett 


0. 


0051 


0 


.0000 


undef 0.0000 


Niere 


0. 


0030 


0 


.0068 


0. 4342 2. 3033 


Pankreas 


0. 


0019 


0 


.0110 


0.1714 5.8337 


Penis 


0. 


0090 


0 


.0000 


undef 0.0000 


Prostata 


0. 


0095 


0 


.0064 


1 . 4915 0. 6705 


Uterus 


0. 


0083 


0 


.0000 


undef 0.0000 


Brus t -Hyperp las ie 


0. 


0036 








Duenndarm 


0. 


0093 








-os tat a- Hyperp 1 as ie 


0. 


0089 








Samenblase 


0. 


0000 








Sinnesorgane 


0. 


0000 








jse_Blutkoer per chen 


0. 


0096 









35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gas trointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrmes_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf lgkei t 

0.0000 

0.0123 

0.0188 

0.0079 

0. 0082 

0. 0111 

0. 0124 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/ SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0023 



0000 
0099 
0122 
0000 
0227 
OOOC 
OOOC 
0070 
0064 
0000 



65 



WO 99/47655 



45 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 45 

NORMAL TUMOR Verhaeitnisse 





%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


0 


0000 


C 


0000 


undef 


undef 


Brust 


0 


0200 


c 


0022 


9.173^ 


0.1090 


Eierstock 


0 


cooo 


c 


0026 


O.OOOC 


undef 


Endokrines_Gewebe 


0 


cooo 


0 


0000 


undef 


undef 


Gastrointestinal 


0 


C058 


0 


0048 


1.2214 


0.8187 


Gehirn 


0 


cooo 


0 


0000 


undef 


undef 


Haematopoet isch 


0 


C056 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Haut 


0 


C249 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Herz 


0 


0064 


c 


0000 


undef 


0. 0000 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Magen-Speiseroehre 


0 


cooo 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0017 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Niere 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Pankreas 


0 


0038 


0 


0055 


0.6857 


1.4584 


Penis 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Prostata 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Uterus 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Brust-Hyperplasie 


0 


0254 










Duenndarm 


0 


0125 










Prostata-Hyperplasie 


0 


0000 










Samenblase 


0 


0000 










Sinnesorgane 


0 


0000 










Weisse Blutkoerperchen 


0 


0009 











Entwicklung 
Gas t roin tens tinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz-Biutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0031 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eierstock-Uterus 


0 


0000 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0000 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0000 


Prostata 


0 


0064 


Sinnesorgane 


0 


oooc 



WO 99/47655 46 PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 47 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eiers took 
Encokr ines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haeraatopoet isch 
Haut 
Kepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blut koer per chen 



NORMAL 

%Haeuf igkei t 
0.0000 



0.0133 



0000 
0000 
0019 
0017 
0000 
0.0000 
0.0000 
0.0011 
0. 0000 
0.0062 
0.0193 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0120 
0024 
0000 
0000 
0031 
0.0000 
0.0000 
0.0235 
0.0000 



TUMOR 

%Haeuf igkei: 

0.0051 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

o.cooc 
o.cooo 

0. 0000 
0. 0000 

o.cooo 

0. 0000 

o.oooc 
o.oooc 

0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 

o.oooc 
0.002: 

0.0000 



Verhae 
K/T 

c. ocoo 

under 

undef 

ur.de f 

undef 

ur.de f 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

1 .1186 

undef 



1 1 n i s s e 
T/N 
undef 
0.0000 
undef 
undef 
C.0000 
C .0000 
undef 
undef 
undef 
0 .0000 
undef 
0.0000 
0.0C00 
undef 
undef 
undef 
0.0000 
0.8939 
undef 



35 



40 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0.0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0124 
0.0000 
0.0000 



45 



50 



55 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE B1BLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0068 


Eierstock-Uterus 


0 


0023 


Endokrines_Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0006 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0000 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 



60 



65 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 48 



10 



15 



20 



25 



30 





NORMAL 


x 


JMOR 


Verhael tnisse 




%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


C 


0186 


0 


.0077 


2.4246 


0. 4124 


Brust 


0 


0133 


0 


.0000 


undef 


C.0000 


Eierstock 


0 


0030 


0 


.0000 


undef 


C.0000 


Endokrines Gewebe 


0 


0036 


0 


.0027 


1.3396 


0.7465 


Gastrointestinal 


0 


0019 


0 


.0000 


undef 


0.0000 


Gehi rn 


0 


0017 


0 


.0033 


0.5161 


1 . 9377 


Haematopoetisch 


c 


0000 


c 


.0000 


undef 


undef 


Haut 


c 


0149 


c 


.0000 


undef 


0. 0000 


Hepat isch 


0 


0149 


0 


.0000 


undef 


C.0000 


Herz 


0 


1494 


0 


.0000 


undef 


0.0000 


Hoden 


0 


0000 


c 


. 0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0162 


0 


. 0000 


undef 


C. 0000 


Magen-Speiseroehre 


0 


0097 


0 


. 0000 


undef 


0.0000 


Mus kei-Skelett 


0 


0394 


0 


. 0000 


undef 


0. 0000 


Niere 


0 


0030 


0 


.0000 


undef 


0. 0000 


Pankreas 


0 


0038 


0 


.0000 


undef 


0.0000 


Penis 


0 


0150 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Prostata 


0 


0024 


0 


0106 


0.2237 


4.4697 


Uterus 


c 


0116 


0 


0142 


0.8123 


1.2311 


Brust -Hyperplasie 


0 


0036 










Duenndarm 


0 


0093 










Prostata- Hyperplasie 


0 


0030 










Samenblase 


0 


0000 










Sinnesorgane 


0. 


0118 










Weisse_Blutkoerperchen 


0. 


0000 











35 



40 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0031 

0.0000 

0.0000 

0.1472 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



45 



50 



55 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0408 

0.0274 

0.0000 

0.0012 

0.0000 

0.0000 

0.0130 

0.0234 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



60 



65 



WO 99/47655 



48 




PCT7DC99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 49 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Haut 
Hepat isch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 

%haeuf lgxeit: 

C.0186 

C.0293 

C.0091 

0.0091 

C. 0116 
0.0110 
0.0112 

D. 0199 
0.0149 
0.0392 
0.0122 
0. 0224 
0.009"? 
0. 0188 
0.0119 
0.0076 
0.0150 
0.0238 
0.0198 
0.0182 
0.0125 



0.017 8 



0000 
0000 
0252 



TUMOR 

%Haeuf lgke: 
0.0077 
0.0087 
0.0234 
.0327 
,0143 
. 0110 
.0000 
.0000 



0.0065 



0000 
0117 
0071 
0230 
0300 
0137 
0000 
0267 
0128 
0000 



Verhae 
N/T 

2.4246 
3.3637 
0. 3895 
0.2791 
0.3143 
1. 0C63 
undef 
undef 
2.2954 
unde f 
1.0447 
3. 16C3 
0. 4200 
0. 6281 
0. 8683 
undef 
0.5615 
1 .8644 
unde f 



Itnisse 
T/N 
0.4124 
0.2973 
2.5671 
3. 5833 
1.2231 
0. 9937 
0.0000 
0. 0000 
4356 
0000 
9572 
3164 
3811 
5921 
1517 
0000 
7808 
5364 
0000 



35 



40 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwicklung 


0 


0154 


Gastrointenstinal 


0 


0092 


Gehirn 


0 


0063 


Haematopoet isch 


0 


0157 


Herz-Blutgef aesse 


0 


0245 


Lunge 


0 


0074 


Niere 


0 


0000 


Prostata 


0 


0997 


Sinnesorgane 


0 


0279 



45 



50 



55 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoet isch 
Haut-Muskel 
Hoden 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE B1BLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0297 

0.0000 

C.0251 

0.0732 

0.0114 

0.0615 

0.0234 



Lunge 0.0164 
Nerven 0.0171 



Prostata 
Sinnesorgane 



0.0192 
0.0232 



60 



65 



WO 99/47655 49 ^^PCT/DE99/00909 




Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 50 



10 



15 



20 



25 



30 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




%Kaeuf lgkeit 


%Haeuf igkeit 


N/7 


T/N 


Blase 


0 


0000 


0 


0051 


0. ooco 


undef 


Brust 


0 


0080 


0 


0000 


under" 


C.0000 


Eierstock 


0 


0091 


0 


0000 


undef 


C.OOOO 


EndoknnesjGewebe 


0 


0000 


0 


0109 


0.0000 


undef 


Gastrointestinal 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Gehirn 


0 


0008 


0 


0033 


0.2580 


3.8754 


Haematopoetisch 


0 


0028 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Haut 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Hepat isch 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Herz 


0 


0011 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0075 


0 


0000 


undef 


0 . OOCO 


Magen-Speiseroehre 


0 


0386 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Muskel-Skelett 


0 


0017 


0 


0120 


0.1428 


7.0051 


Niere 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Pankreas 


0 


0019 


0 


0055 


0.3428 


2. 9168 


Penis 


0 


0060 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Prostata 


0 


0024 


0 


0043 


0.5593 


1.7879 


Uterus 


0 


0033 


0 


0000 


undef 


C.OOOO 


Brust -Hype rpi as ie 


0 


.0000 










Duenndarm 


0 


0000 










Prostata -Hyperp las ie 


0 


0059 










Samenblase 


0 


.0000 










Sinnesorgane 


0 


.0000 










Weisse_Blutkoerperchen 


0 


.0000 











35 



40 



Entwicklung 
Gast rointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0062 

0.0063 

0.0079 

0.0000 

0.0074 

0.0124 

0.0000 

0.0140 



45 



50 



55 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
N erven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0204 

0.0091 

0.0000 

0.0227 

0.0000 

0.0000 

0.0097 

0.0000 

0.0000 

0.0030 

0.0128 

0.0000 



60 



65 



WO 99/47655 




PCT7DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 51 



NORMAL 
%Haeuf icke: 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brus t 
Eierstoc k 
£ndokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Kepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Kuskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brus t -Hyper pi as le 
Duennda rm 
Prostata-Hyperplas le 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Wei sse_Blutkoerper chen 



0093 
0133 
0000 
0018 
0097 
0025 
0084 
0099 
0099 
0011 
0061 
0100 



0.0000 



0343 
0000 
0000 
0000 
0071 
0033 
0000 
0.0062 
0.0000 
0.0000 
0.0118 
0.0209 



TUMOR 

%Haeuf igkei ■ 
0.007-? 
0. ooco 

0.0078 

o.ooco 

0.0095 
0.0099 
0.0378 
0.0847 
0. 0065 
0.0000 
0. 0000 
0. 0095 
0. 0000 
0.0060 
0.0137 
0.0110 
0.0000 
0.0043 
0.0071 



Verhae 

N / T 

: . :. : z 3 

unde f 

0. 0C00 

undef 

1.0178 

0.2580 

0.2218 

0.1175 

1 . 5303 

undef 

undef 

1.0534 

undef 

5.7101 

0.0000 

0.0000 

undef 

1 . 6779 

0.4642 



1 tnisse 

T/N 

:.82 4 9 
3. 0000 
undef 



0000 
9825 
8754 
5091 
5131 
6535 
0000 
0000 
9493 
unde f 
0.1751 
undef 
undef 
undef 
0.5960 
2. 1544 



35 



40 



Entwicklung 
Gastromtenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0039 

0.0000 

0.0000 

0.0062 

0.0000 

0.0000 



45 



50 



55 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endokr mes_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0000 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0000 
Nerven 0.0010 
Prostata 0.0128 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 
0.0000 
0.0160 
0.0735 
0.0140 
0.0366 



60 



65 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 53 



10 



15 



20 



25 



30 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaei tmsse 




%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/7 


T/N 


Blase 


C 


0000 


C 


0051 


0. 0000 


undef 


Brust 


C 


0213 




0044 


A .8926 


3.2044 


Eierstock 


C 


0091 


c 


0182 


0. 5008 


1.9967 


Er.dokrmes Gewebe 


0 


0091 


c 


0191 


0.4784 


2.0902 


Gastrointestinal 


c 


0019 


0 


0190 


0. 1018 


9.8248 


Gehxrn 


0 


0034 


0 


0066 


0. 5161 


1.9377 


Haematopoetisch 


0 


0028 


0 


0000 


under" 


0.0000 


Haut 


0 


0050 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


0065 


0. 0000 


undef 


Herz 


0 


0106 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Hoden 


0 


0183 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Lunge 


0 


0075 


0 


0095 


0.7901 


1.2657 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0034 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Niere 


0 


0059 


0 


0137 


0. 4342 


2.3033 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Penis 


0 


0150 


0 


1066 


0. 1404 


7.1232 


Prostata 


0 


0119 


0 


0064 


1. 8644 


C. 5364 


Uterus 


0 


0182 


0 


0071 


2.5529 


0. 3917 


Brust- Hype rplasie 


0 


0254 










Duenndarm 


0 


0093 










Pros tata-Hype rplasie 


0 


0059 










Samenblase 


0 


0089 










Sinnesorgane 


0 


0000 










Weisse Blut koerperchen 


0 


0000 











35 



40 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwicklung 


0 


0000 


Gastrointenstinal 


0 


0031 


Gehirn 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0039 


Her z- Blut gefaesse 


0 


0204 


Lunge 


0 


0370 


Niere 


0 


0000 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0279 



45 



50 



55 



60 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

C. 0136 

0.0000 

0.0000 

0.0087 

0.0122 

0.0000 

0.0130 

0.0000 

0.0164 

0.0010 

0.0128 

0.0000 



65 



WO 99/47655 




PCT7DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 54 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Enaokr mes_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Pros tat a -Hyperplasia 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blut koerperchen 



NORMAL 

%Haeuf igkeit 

0 . 0093 

0. 02CC 

0. 0152 

0.0091 

0 . 0039 

0.011C 

0.0056 

0.C149 

0.C198 

0.C064 

0.0122 

0.0062 

0.009"> 

0.0051 

0.0178 

0.0019 

0.0060 

0. 0119 

0. 0050 

0. 0000 



TUMOR 

IHaeuf igke: 



0. 0062 
0. 0208 
0.0000 
0. oooo 

0.0540 



C.0077 
0. 0044 
0. 0104 
0. 0054 
0. 0048 
0. 0033 
0. 0000 



0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0071 
0.0000 
0.0240 
0.0000 
0.0110 
0.0000 
0.0043 
0.0214 



Verhae 

N/T 

1.2123 

4.5868 

1. 4608 

1. 6745 

0.8143 

3. 3545 

uncle f 

undef 

undef 

undef 

undef 

0. 8779 

undef 

0.2141 

undef 

0. 1714 

undef 

2.7966 

0.2321 



ltnisse 
T/N 

C.3249 
C.218D 
0.6846 
0. 5972 
1 .2281 
0. 2981 
0. 0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 

o.oooc 

1.1391 
0.0000 
4. 6701 
0.0000 
5.8337 
0.0000 
0.3576 
4.3088 



35 



40 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0123 

0.0250 

0.0275 

0.0082 

0.0037 

0.0185 

0.0000 

0.0558 



45 



50 



55 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0136 


Eierstock-Uterus 


0 


0046 


EndokrinesJ3ewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0023 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0130 


Hoden 


0 


OOOO 


Lunge 


0 


0082 


Nerven 


0 


0040 


Prostata 


0 


0064 


Sinnesorgane 


c 


0310 



60 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 56 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Iierstcck 
Endckr mes_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehi rn 
Haenatopoet isch 
Haut 
Hepat isch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duennda rm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse^Blut koerperchen 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 
0.0046 



0.0227 



0000 
0018 
0058 
0059 
0014 



0.0050 



0446 

0095 
0000 
0075 
0097 
0120 



0.0208 
0.0038 
0.0000 
0.0119 
0.0017 
0.0254 
0.0000 
0.0059 
0.0089 
0.0000 
0.0383 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 
0.0000 
0044 
0000 
0000 
0048 
0011 
0000 
0000 
0000 
0.0000 
0.0000 
0.0071 
0.0307 
0.0000 
0.0068 
0.0110 
0.0000 
0.0106 
0.0000 



Vernae 

N/T 

undef 

5.1984 

undef 

undef 

1.2214 

5.4187 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

1.0534 

0. 3150 

undef 

3.0391 

0.3428 

undef 

1.1186 

undef 



l tmsse 
T/N 
0.0000 
0. 1924 
undef 
0.0000 
818^ 
1845 
0000 
0000 
0000 
0000 
undef 
0. 9493 
3. 1748 
0.0000 
0. 329C 
2. 9168 
undef 
0.8939 
0.0000 



35 



40 



Entwicklung 
Gastrointenstxnal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0118 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



45 



50 



55 



Brust 

Eierstock -Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0068 

0.0137 

0.0000 

0.0122 

0.0000 

0.0057 

0.0065 

0.0156 

0.0082 

0.0070 

0.0128 

0.0000 



60 



65 



WO 99/47655 




PCT7DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 57 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
£ndokrmes_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehi rn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 
0.0000 
0.0120 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0. 0000 
0000 
0000 
0000 
0000 

cooo 

0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 

oooc 

0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



TUMOR 

%Haeuf lgkei t 

0.0000 
0. 3000 
0.0000 
0. 0000 
0. 0003 
0. 0000 
0. 3000 
0.3000 



0. 3000 



0.0000 
C .0000 
C.0000 
C.0000 
C.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



Verhae 

N/T 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 



Itmsse 
T/N 
undef 
3. 0000 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 



35 



40 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 0.0000 
Lunge 0.0000 
Niere 0.0000 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



45 



50 



55 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eier stock-Uterus 


0 


0000 


Endokrines_Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0000 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0000 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 



60 



65 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fiir SEQ. ID. NO: 58 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokr mes_Gewebe 
Cast romtestinal 
Gehirn 
Ha ema t opoe t i s ch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORiMAL 

^Haeuf igkeit 

0.0000 

0.010*7 

0. 0213 

0.0000 



0. 0039 



0212 
0000 
0000 
0050 
0021 
0244 
0087 
0000 
0017 
0.0030 
0.0000 
0.0060 
0.0000 
0.0033 
0.0036 
0.0031 
0.0030 
0.0000 
0.0000 
0.0009 



TUMOR 

%Haeuf lgkei 

0.0026 

0.0000 

0.0026 

0.0054 

D.COOO 

0.C077 

0.0378 

3.0000 

0.0000 

o.oooc 

0.0000 
0.0047 
0.0000 
0.0060 
0.0068 
0.0000 
0.0000 
0.0021 
0.0142 



Verhae 
N/7 

0. 0000 

undef 

8.1803 

0. 0000 

undef 

2 . 764^ 

0. 0000 

undef 

undef 

undef 

undef 

1.8435 

undef 

0.2855 

0.4342 

undef 

undef 

0.0000 

0.2321 



Irmsse 
T/N 
undef 
C.0000 
C. 1222 
unde f 
C . 0000 
0.3617 
unde f 
undef 
0. 0000 
0 . 0000 
0 . 0000 
0. 5424 
undef 
3. 5025 
2.3033 
undef 
0.0000 
undef 
4.3088 



35 



40 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0062 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0111 

0.0062 

0.0000 

0.0000 



45 



50 



55 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eierstock -Uterus 


0 


0000 


Endokrmes_Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0047 


Gastrointestinal 


0 


0122 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0050 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0155 



60 



65 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 59 



10 



15 



20 



25 



30 



31ase 
3rus t 
Eierstock 
£ndokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehi rn 
Haematopoet isch 
Haut 
Hepat isch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskei-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarn 
Prostata-Hyperplasie 
Saraenblase 
Smnesorgane 
Weisse BlutkoerDerchen 



NORMAL 
«Haeuf: 

: . oooo 

C . 0133 
C. 0000 

•: . ocoo 
o.ocoo 

C.0008 
0.0000 
0. 0050 
0 . 0000 
0. 0011 
C . 0000 
C . 0025 
C. 0000 
0 . 0000 
0.0000 
0. 0038 
0.0000 
0.0071 
0.0017 
0.0036 
0. 0031 
0. 0000 
0. 0000 
0.0000 
0.0000 



T 


JMOR 


Verhae 


i tnisse 


%Haeuf lgkei t 


N/T 


T/N 


0 


.0026 


o.oooc 


undef 


0 


.0000 


unde f 


o.oocc 


0 


.0104 


o.oooc 


undef 


0 


.oooc 


under 


undef 


0 


.oooc 


under 


undef 


0 


. 0011 


c. 7-741 


1 .2918 


0 


.oooc 


undef 


undef 


0 


oooc 


undef 


0.0000 


0 


.oooc 


undef 


unde f 


0 


0000 


undef 


0.0000 


0 


oooc 


unde f 


unde f 


o 


cooo 


undef 


O.OOOC 


0 


oooc 


unde f 


undef 


0 


cooo 


undef 


undef 


0 


0000 


undef 


undef 


0 


0000 


undef 


0.0000 


0 


0000 


undef 


undef 


0 


0021 


3.3559 0.2980 


0 


0000 


undef 


0.0000 



35 



40 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0000 

0. 0000 

0. 0000 

0.0000 

0.0074 

0.0062 

0.0000 

0.0279 



45 



50 



55 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eier stock -Uterus 


0 


0000 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0082 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0097 


Hoden 


0 


0156 


Lunge 


0 


OOOC 


Nerven 


0 


0040 


Prostata 


0 


OOOC 


Sinnesorgane 


0 


oooc 



60 



65 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 60 

NORMAL TUMOR Ve rhaeltr.isse 





%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/7 


T/N 


Biase 


C 


.0186 


0 


.oos: 


3. 6370 


0.2750 


Brust 


C 


. 0160 


0 


. 0044 


3. 6695 


0.2725 


Eierstock 


0 


.0061 


0 


. 0052 


1. 1686 


0.8557 


Endoknnes Gewebe 


0 


.0201 


0 


. 1634 


3. 1228 


8. 1438 


Gastrointestinal 


0 


.0039 


0 


. oooo 


undef 


C. 0000 


Gehirn 


0 


.0305 


0 


. 0110 


2. 7B68 


0. 3588 


Haematopoetisch 


0 


.0014 


0 


.0000 


undef 


0.0000 


Haut 


0 


.0050 


0 


.0000 


undef 


0.0000 


Hepat isch 


0 


.0000 


0 


.0000 


undef 


undef 


Her2 


0 


.0244 


0 


.0275 


0. 8864 


1. 1282 


Hoden 


0 


. 0000 


0 


. oocc 


unde f 


undef 


Lunge 


0 


0050 


0 


. 004^ 


1 .0534 


0. 9493 


Maqen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


.0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0120 


0 


. C060 


1 . 9985 


0. 5004 


Niere 


0 


0000 


0 


.0205 


0.0000 


undef 


Pankreas 


0 


0000 


0 


.0110 


0. OOOC 


undef 


Penis 


0 


0359 


0 


.0000 


undef 


O.COOO 


Prostata 


0 


0119 


0 


.0149 


0.7990 


1.2515 


Uterus 


0 


0099 


0 


.0071 


1.3925 


0.7181 


Brust-Hyperplas le 


0 


0109 










Duenndarm 


0 


0093 










Prostata-Hyperplasie 


0 


0059 










Samenblase 


0 


0089 










Sinnesorgane 


0 


0353 










Wei sse_Blutkoerper chen 


0 


0000 











Entwicklung 
Gastromtenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0.0000 
0092 
0000 
0039 
0082 
0000 
0000 
0000 
0140 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endoknnes_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0068 

0.0046 

0.0490 

0.0035 

0.0244 

0.0114 

0.0000 

0.0156 

0.0082 

0.0161 

0.0000 

0.0000 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 61 



NORMAL 
iHaeuf igke : 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 


0 


004 6 


0 


0051 


0. 9092 


1 . 0999 


Brust 


0 


0306 


0 


0022 


14 .0663 


Eierstock 


0 


0030 


0 


0078 


0 .3995 


2 . 5671 


Endokrmes Gewebe 


o 


C055 


0 


0027 


2 . 0093 


0. 4977 


Gastrointestinal 


0 


0058 


0 


0238 


0 .2443 


4 . 0937 


Gehirn 


0 


0068 


0 


0022 


3 . 0964 


0 . 3230 


Haematopoetisch 


0 


0014 


0 


0000 


undef 


0. ooco 


Haut 


0 


0199 


0 


0000 


undef 


0. ooco 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


0065 


U . UUUU 


unde f 


Herz 


0 


0085 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Hoden 


u 


UUbi 


0 


cooo 


undef 


0. 0000 


Lunge 


0 


0075 


0 


0047 


1.5801 


0. 6329 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0077 


0.0000 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0017 


0 


0060 


0.2855 


3. 5025 


Niere 


0 


0030 


0 


0068 


0.4342 


2. 3033 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Penis 


0 


0060 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Prostata 


0 


0024 


0 


0043 


0.5593 


1.7879 


Uterus 


0 


0033 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Brust -Hype rpl a sie 


0 


0145 










Duenndarm 


0 


0125 










Pros tat a-Hyperplasie 


0 


0059 










Samenblase 


0 


0000 










Sinnesorgane 


0. 


0235 










Weisse_Blutkoerperchen 


0 


0000 











0.0711 



35 



40 



Entwicklung 
Gast rointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0062 

0.0063 

0.0000 

0.0000 

0.0074 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



45 



50 



55 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/ SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

IHaeuf igkeit 

0.0068 

0.0137 

0.0000 

0.0052 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0. 0000 

0.0020 

C.0128 

0.0155 



60 



65 



WO 99/47655 



59 



PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 62 



10 



15 



20 



25 



30 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




%Kaeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


0. 


0000 


0 


0026 


0 . cooo 


undef 


Brust 


0. 


0120 


0 


0022 


5.5042 


0. 1817 


Eierstock 


0, 


0030 


0 


0104 


0.2922 


3. 4228 


Endokrines Gewebe 


0. 


0055 


0 


0027 


2 . 0093 


0. 4977 


Gastrointestinal 


0. 


0058 


0 


0048 


1.1214 


0.8187 


Gehirn 


0. 


0119 


0 


0131 


0 . 9031 


1 . 1073 


Haema t opoe tisch 


0. 


0070 


0 


0000 


uncle f 


0.0000 


Haut 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Hepatisch 


0 . 


0000 


0 


0065 


0 . 0000 


undef 


Herz 


0. 


0000 


0 


0137 


n r, r\ r\ r> 
U . U U U 0 


undef 


Hoden 


0. 


0183 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Lunge 


0. 


0037 


0 


0024 


1 . 5801 


0. 6329 


Magen-Speiseroehre 


0. 


0000 


0 


0077 


0.0000 


undef 


Muskel-Skelett 


0. 


0017 


0 


0060 


0.2855 


3.5025 


Niere 


0. 


0030 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Pankreas 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Penis 


0. 


0090 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Prostata 


0. 


0024 


0 


0085 


0 . 2797 


3. 5758 


Uterus 


0. 


0083 


0 


0142 


0.5802 


1.7235 


Brust-Hyperplasie 


0. 


0073 










Duenndarm 


0. 


0000 










Prostata-Hyperplasie 


0. 


0000 










Samenblase 


0. 


0000 










Sinnesorgane 


0. 


0353 










Weisse_Blutkoerperchen 


0. 


0044 











35 



40 



45 



Entwicklung 
Gastrointenstmal 
Gehirn 
Haema t opoe tisch 
Her z-Blutgef a esse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0307 

0.0123 

0.0000 

0.0079 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



50 



55 



60 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines _Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haema topoet is ch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0023 

0.0245 

0.0052 

0.0000 

0.0171 

0.0097 

0.0078 

0.0246 

0.0271 

0.0192 

0.0000 



65 



WO 99/47655 



60 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 63 



10 



15 



20 



25 



30 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaelt 


nisse 




%Haeuf igkeit 


IHaeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


0 


0232 


0 


.0204 


1 . 1366 


0 


. 8799 


Brust 


0 


0267 


0 


.0087 


3.0579 


0 


3270 


Eierstock 


0 


0304 


0 


.0130 


2 . 3372 


c 


. 427 9 


Endokrines Gewebe 


0 


0529 


0 


. 0735 


0. 7194 


1 


3901 


Gastrointestinal 


0 


0174 


0 


.0048 


3. 6642 


0 


272 9 


Gehirn 


0 


0170 


c 


.0208 


0.8148 


1 


227 2 


Haematopoet isch 


0 


0070 


c 


.0378 


0.1848 


5 


4110 


Haut 


0 


0199 


c 


0000 


unde f 


0 


0000 


Hepatisch 


0 


0198 


0 


0000 


unde f 


o 


0000 


Herz 


0 


0180 


0 


.0550 


0.3276 


3 


0528 


Hoden 


c 


0122 


0 


.0117 


1.044" 7 


0 


9572 


Lunge 


0 


0249 


0 


0118 


2.1069 


0 


474 6 


Magen-Speiseroehre 


0 


0386 


0 


0153 


2.5198 


0 


3968 


Muskel-Skelett 


0 


0120 


0 


0180 


0. 6662 


1 


5011 


Niere 


0 


0089 


0 


0068 


1. 3025 


0 


7678 


Pankreas 


0 


0170 


0 


0055 


3. 0855 


0 


3241 


Penis 


0 


0509 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Prostata 


0 


035"? 


0 


0149 


2. 3971 


0 


4172 


Uterus 


0 


029-7 


0 


0214 


1.3925 


0 


7161 


Brust-Hyperplasie 


0 


0000 












Duenndarro 


c 


0093 













Prostata-Hyperplasie 0.0178 

Samenblase 0.0267 

Sinnesorgane 0.0118 

Weisse_Blutkoerperchen 0.0000 



35 



40 



45 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0.0154 
0.0185 
0.0125 

o.oooo 

0.0491 
0.0037 
0.0432 
0.0000 
0. 0000 



NORMIERTE/SuBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



50 



55 



60 



Brust 


0 


0272 


Eierstock-Uterus 


0 


0342 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0157 


Gastrointestinal 


0 


0122 


Ha ema t opoe t i s ch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0648 


Hoden 


0 


0312 


Lunge 


0 


0246 


Nerven 


0 


0151 


Prostata 


0 


0192 


Sinnesorgane 


0 


0697 



65 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 64 



NORMAL 
%Haeuf lgkeit 



TUMOR 

%Haeu::gxe: 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 


r 


0232 


C 


0102 


3rust 


c 


0240 


c 


0065 


Eierstcck 


c 


0213 


c 


0416 


Endoknnes Gewebe 


c 


0237 


0 


0027 


Gastrointestinal 


0 


0213 


0 


0381 


Gehirn 


0 


0136 


c 


0099 


Haemat opoet isch 


0 


0042 


0 


0000 


Haut 


0 


0050 


0 


0000 


Hepatisch 


0 


0249 


0 


0129 


Herz 


0 


0191 


0 


0137 


Hoden 


c 


0000 


0 


0117 


Lunge 


0 


0112 


0 


0095 


Magen-Speiseroehre 


0 


0097 


0 


0000 


Muskei-Skelett 


0 


0051 


0 


0060 


Niere 


0 


0149 


0 


0205 


Pankreas 


0 


0076 


0 


0055 


Peni s 


0 


0269 


0 


0267 


Prostata 


0 


0333 


0 


0170 


Uterus 


0 


0099 


0 


C071 


B rust -Hype rpiasie 


a 


0145 






Duenndarir. 


0 


0343 






ostata-Hyperplasie 


0 


0178 






Samenblase 


0 


0089 






Sinnesorgane 


0 


0000 






jseBlutkoerperchen 


0 


0139 







Vernae 

N/T 

2.2731 

3.6695 

0.5113 

8.7071 

0. 5598 

1.3762 

unde f 

undef 

1 . 9129 

1 . 3873 

0.0000 

1 .1851 

undef 

0.8565 

0.7236 

1.3713 

1 .0108 

1 . 9576 

1.3925 



: tmsse 
T/N 

3. 4 399 

3.2725 

1. 9559 

0.1148 

1 .7863 

0.7266 

0.0000 

0. 0000 

0. 5228 

0.7208 

undef 

0.8438 

0.0000 

1 . 1675 

1.382C 

0. 7292 

0.9893 

0. 5108 

0. 7181 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haemat opoet isch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haemat opoet isch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0.0000 
0.0062 
0.0000 
0.0039 
0082 
0000 
0062 
0249 
0140 



NORMIERTE / SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf lgkei t 

0.0000 

0.0137 

0.0000 

0.0023 

0.0244 

0.0000 

0.0227 

0.0000 

0.0000 

0.0110 

0.0385 

0.0155 



65 



WO 99/47655 ^ 6 2 ^"PCT/DE 99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 65 



NORMAL 
%Haeuf lgkei: 



Blase 
Brus t 
Eierstock 
Fndokri r.es_Gewene 
10 Gastrointestinal 

Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 

15 Herz 

Hoden 
Lunge 

Ma gen- Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
20 Niere 

Pankreas 
Penis 
Prostata 
uterus 

25 Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata - Hype rp las le 
Samenblase 
Sinnesorgane 
30 Weisse Blutkoerperchen 



C139 
0093 

cooc 

0036 
0000 
00C0 
0028 
0000 
0000 
0085 
0000 
0012 
0193 
0000 
0000 
0.0019 
0.0060 
0.0046 
0. 0066 
0. 0109 
0.0093 
0.0000 
0.0178 



TJMO? 

%Haeuf igkeit 

C.0C26 

C.0C22 

C.0133 

C.0C82 

0.0095 



0.0000 



0000 
0000 
0000 
0000 



0.0000 



c.oooo 

0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0. 0000 
0.0214 



Verhae 

N/T 

5. 4554 

4.2811 

0.0000 

0. 4 4 65 

0.0000 

undef 

undef 

undef 

unde f 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

0 . 3094 



1 tnxsse 
T/N 
0. 1333 
0.2336 
unde f 
2.2395 
undef 
undef 
0.0000 
undef 
undef 
0.0000 
undef 

o.oooc 

0.0000 

undef 

undef 

0.0000 

0.0000 

0. 0000 

3. 2316 



0. 0000 
0.0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 

Eierstock- Uterus 
£ndokrmes_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0041 

0.0000 

0.0062 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE /SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0245 

0.0070 

0.0000 

0.0000 

0.0065 

0.0078 

0.0164 

0.0000 

0.0064 

0.0000 



65 



WO 99/47655 



63 



PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 66 



Blase 
Brust 
Eierstock 

10 Endokrir.es Gewebe 

Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 

15 Hepatisch 

Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
20 Muskel-Skelett 

Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 

25 Uterus 
3rus t-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 

30 Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 
%Haeuf lgkei t 
3.0000 
0120 
0030 
0000 
0039 
0008 
0070 
0050 
0000 
0053 
0.0000 
0.0062 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0019 
0.0030 
0.0119 
0 . 0033 
0.0036 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0061 



TUMOR 

IHaeuf igkei t 

3.0077 

3.C022 

0.0C52 

0.0054 

0.0000 

0.0033 

0.0000 

0.0000 

0. oooo 

0.0000 
0.0117 
0.0071 



0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 

o.cooo 

0.C071 



Verhae 

N/T 

0. ooco 

5. 5042 

0. 5B43 

0.000C 

undef 

3.2580 

undef 

undef 

undef 

undef 

0.0000 

0.8779 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

0. 4 64 2 



l tnisse 
T/N 
undef 
C. 1817 
1.7114 
undef 
0.0000 
3.8754 
0.0000 

o.ooco 

undef 
0.0000 
undef 
1.1391 
unde f 
unde f 
undef 
O.OOCO 

o.ooco 
o.ooco 

2.1544 



35 



40 



45 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwicklung 


0 


0000 


Gas troin tens tinal 


0 


0000 


Gehirn 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0236 


Herz-Blutgefaesse 


0 


0082 


Lunge 


0 


0074 


Niere 


0 


0000 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkei t 



50 



55 



60 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



0000 
.0046 
0000 
,0023 
,0000 
,0000 
0.0130 
0.0078 
0.0000 
0.0020 
0.0000 
0.0000 



65 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 67 



10 



15 



20 



25 



30 





NORMAL 


TUMOR 


Verhae 


ltnisse 




%Haeuf igkeit 


%Haeuf iqkei t 


N/7 


T/N 


5iase 


3 


02 32 


C . 


0051 


4 . 5462 


C .2200 


Brust 


3 


050 6 


C 


004 4 


11.6200C.0861 


Eierstock 


0 


oooc 


C . 


0000 


unde f 


undef 


Endokrmes Gewebe 


0 


003 6 


c 


0000 


undef 


C. 0000 


Gastrointestinal 


0 


0019 


0 


ooco 


ur.de f 


C . 0000 


Gehirn 


0 


0034 


0 . 


0000 


undef 


C.0000 


Haeniatcpoetisch 


0 


0028 


c . 


037 9 


0. 0739 


13.5274 


Haut 


0 


0348 


c . 


0000 


undef 


C.0000 


Hepat isch 


0 


0000 


0 . 


0000 


undef 


undef 


Herz 


0 


0254 


0 . 


0137 


1 . 3498 


0.5406 


Hoden 


0 


0000 


c . 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0025 


c. 


0071 


0. 3511 2. 8478 


nay en opei 5 eroenre 


0 


0000 


0. 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0017 


0. 


0240 


0. 0714 


14 .0102 


Niere 


0 


0000 


0. 


0000 


undef 


undef 


Pankreas 


0 


0019 


0. 


0000 


undef 


0.0000 


Penis 


0 


0000 


0. 


0000 


undef 


undef 


Prostata 


0 


0024 


0. 


0000 


undef 


0.0000 


Uterus 


0 


0017 


0. 


0000 


undef 


0. 0000 


Brus t-Hyperplasie 


0 


0872 










Duenndarm 


0 


0093 










rostata-Hyperplasie 


0. 


0030 










Samenbiase 


0. 


0000 










Sinnesorgane 


0. 


0000 










5se_Blutkoerperchen 


0. 


0044 











35 



40 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haema t opoe t i s c h 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0.0000 
0062 
0000 
0157 
0082 
0074 
0000 
0000 



0.0000 



45 



50 



55 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/ SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

IHaeuf igkeit 

0.0000 

0.0023 

0.0000 

0.0035 

0.0122 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0020 

0.0064 

0.0000 



60 



65 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 68 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 



10 



15 



20 



25 



30 



31ase 


3 


0046 


0 


0077 


Brust 


0 


0253 


0 


0044 


Eierstock 


0 


0152 


0 


0312 


Enaokrir.es Gewebe 


0 


0146 


0 


0163 


Gastrointestinal 


0 


0078 


0 


0048 


Gehirn 


0 


017C 


0 


0110 


Haema topoet isch 


0 


0056 


0 


0378 


Haut 


0 


0099 


0 


0000 


Hepat isch 


0 


0050 


0 


0065 


Herz 


3 


0106 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


Lunge 


0 


0050 


0 


0118 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0077 


Muskel-Skelett 


0 


0017 


0 


0300 


Niere 


0 


0297 


0 


0205 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


Penis 


0 


0180 


3 


0000 


Prostata 


0 


0048 


0 


0085 


Uterus 


0 


0198 


3 


0142 


Brust-Hyperplasie 


0 


0327 






Duenndarm 


0 


0125 






ostata-Hyperplasie 


0 


0059 






Samenblase 


0 


0000 






Smnesorgane 


0 


0000 






se Blutkoerperchen 


0 


0026 







Verhae 

N/T 

0.6062 

5.8100 

0.4869 

0.8930 

1.6285 

1.5482 

0. 1478 

undef 

0.7651 

undef 

undef 

0.4214 

0.0000 

0.0571 

1.4472 

undef 

undef 

0.5593 

1.3925 



Ltnisse 
T/N 

1.6497 
0. 1721 
2.C537 
1 . 1198 
3.6141 
0. 6459 
6. 7637 
0. 0000 
1. 3069 
0.0000 
undef 
2. 3732 
undef 
17.5127 
0.6910 
undef 
0. 0000 
1 . 7879 
0.7181 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0154 

0.0123 

0.0063 

0.0079 

0.0123 

0.0259 

0.0124 

0.0000 

0.0140 



NORMIERTE/ SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0136 

0.0023 

0.0245 

0.0070 

0.0122 

0.0000 

0.0065 

0.0156 

0.0082 

0.0141 

0.0064 

0.0000 



65 



WO 99/47655 



66 



PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 69 



10 



15 



20 



25 



30 



Biase 
Brust 
Eierstock 
EnaoKr ines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehi rn 
Kaema topoet iscn 
Haut 
Hepa risen 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperpiasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeuf igkeit 

0 . 3000 

0 . 0120 

G . 0030 

C . 0000 

C . 0000 

0.0051 

0 .0000 

C .0000 

0.0000 

0 . 0011 



0000 
0037 
0000 
0000 
0059 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 



TUMOR 

%Haeuf iqkei 
0 .000C 
0.0000 

o.oooc 
o.cooo 

D.C00G 
O.C033 
0.0000 
0.0000 
0 .0000 
0.0000 
0.0000 
0.0024 
0.0077 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 

o.oooc 
o.oooc 



Verhae 

N/T 

under 

undef 

undef 

unde f 

unde f 

1.5482 

undef 

under" 

undef 

undef 

undef 

1.5801 

C.OOOO 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 



1 t nisse 
T/N 
undef 
0.0000 
0.0000 
undef 
unde f 
0. 6459 
undef 
undef 
undef 
0.0000 
undef 
0. 6329 
undef 
undef 
0.0000 
undef 
undef 
undef 
undef 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eierstock-Uterus 


0 


0000 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0105 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Kaema t opoe t i s ch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


N erven 


0 


0100 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0077 



65 



WO 99/47655 



67 



PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 71 



NORMAL TUMOR Verhael tr.is se 

%Haeufigkeit %Haeufigkeit N/7 T/N 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 


0 


0232 


0 


C051 


4 . 5462 


0.2200 


Brust 


0 


0173 


0 


0044 


3. 9753 


0.2516 


Eierstock 


c 


0091 


0 


cooo 


undef 


0. 0000 


Endokrines Gewebe 


c 


0055 


0 


0163 


0. 3349 


I . 9861 


Gastrointestinal 


c 


0C39 


0 


C048 


0.8143 


1 . 2281 


Gehi rn 


c 


0034 


0 


0131 


0. 2580 


3. 8754 


Haematcpoetisch 


c 


002B 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Haut 


c 


0050 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Hepat isch 


0 


0000 


0 


0129 


0 . 0000 undef 


Herz 


c 


0053 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Hoden 


c 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0062 


0 


0047 


1.3168 


0.7594 


Magen-Speiseroehre 


0 


0097 


0 


0077 


1.2599 0.7937 


Muskel-Skelett 


0 


0034 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Niere 


0 


0119 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Pankreas 


0 


0076 


0 


0166 


0. 4571 


2. 1876 


Penis 


0 


0150 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Prostata 


0 


0071 


0 


0085 


0. 8390 


1.1919 


Uterus 


0 


0165 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Brust - Hype rp las le 


0 


0073 










Duenndarm 


0 


0031 










Prostata-Hyperplasie 


0 


0059 










Samenblase 


0 


0000 










Sinnesorgane 


0 


0000 










Weisse 31ut koerperchen 


0 


0026 











35 



FOETUS 

IHaeuf lgkeit 



40 



45 



Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.0062 
Gehirn 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Herz-Blutgefaesse 0.0123 
Lunge 0.0074 
Niere 0.0000 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



50 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf lgkeit 



55 



60 



Brust 

Eier stock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



0.0068 
0.0091 
,0000 
.0064 
.0000 
.0000 
.0065 
.0156 
.0246 
.0040 
.0000 
.0155 



65 



WO 99/47655 



68 



PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 72 



NORMAL TUMOR 
iHaeutigkeit %Haeufigkei: 



Verhaeltnisse 

N/T T/N 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 




0000 


0 


0026 


c.ccoo 


unde f 


Brust 


3 


0107 


3 


COOC 


under" 


3 . C000 


Eierstock 


3 


ocoo 


0 


0026 


C . ccoo 


unde f 


Endokrines^Geweoe 


0 


0000 


3 


0027 


C .CCOO 


undef 


Gastro intestinal 




0078 


0 


0000 


undef 


3 . CCOO 


Gehi rn 


0 


0017 


0 


0055 


0. 3096 


3. 2295 


Haematopcetisch 


3 


0028 


3 


OOOC 


undef 


3 . CCOO 


Haut 




0050 


0 


0000 


undef 


3. CCOO 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


0129 


0.0000 


undef 


Herz 


0 


0042 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Hoden 


0 


oooo 


0 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0012 


0 


0024 


0.5267 


1 .8986 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0153 


0.0000 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Niere 


0 


0089 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Pankreas 


0 


0019 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Penis 


0 


0030 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Prostata 


0 


0095 


0 


0043 


2.2373 


0.4470 


Uterus 


0 


0017 


0 


0071 


0.2321 


4 . 3088 


Brust -Hype rpl as le 


0 


0000 










Duenndarm 


0 


0000 










Pros tat a- Hype rpl a sie 


0 


0059 










Samenblase 


0 


0000 










Sinnesorgane 


0 


0000 










Weisse_Blutkoerperchen 


3 


0009 











35 



40 



45 



Entwicklung 
Gastromtenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0092 

0.0000 

0.0039 

0.0000 

0.0000 

0.0062 

0.0000 

0.0000 



50 



55 



60 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0. 0068 

C.0068 

0.0000 

0.0035 

0.0000 

0.0171 

C.0C97 

c.occo 

C.0O82 
0.0030 
0.0128 
0.0000 



65 



WO 99/47655 



69 



PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 74 



NORMAL 
%Haeuf igkei: 



TUMOR Verhaeltnisse 
%Haeufickeit N/T T/N 



10 



15 



20 



25 



30 



Blase 


0 


0000 


0 


0026 


0.0000 


undef 


Brust 


0 


0093 


c 


0000 


undef 


0.0000 


Eierstock 


0 


0000 


c 


0000 


undef 


undef 


Endokrmes Gewebe 


0 


0018 


0 


0000 


undef 


o.ooco 


Gastrointestinal 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Gehirn 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Haematopoetisch 


c 


0000 


0 


0000 


unde f 


unde f 


Haut 


c 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Hepa t isch 


c 


0000 


c 


0000 


unde f 


unde f 


Herz 


c 


0032 


c 


0000 


unde f 


0. ooco 


Hoden 


c 


0000 


c 


0000 


unde f 


unde f 


Lunge 


0 


0000 


c 


0024 


0. 0000 


undef 


Magen-Speiseroehre 


0 


0097 


c 


0000 


undef 


0.0000 


Muskel-Skelett 


0 


0017 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Niere 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Penis 


0 


0030 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Prostata 


0 


0024 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Uterus 


0 


0083 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Brust -Hype rplasie 


0 


0000 










Duenndarm 


0 


0000 










*ost a t a -Hype rplasie 


0 


0000 










Samenblase 


0 


0089 










Sinnesorgane 


0 


0000 










sse Blutkoerperchen 


0 


0000 











35 



40 



45 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwicklung 0.0000 

Gastrcintenstinal 0.0000 

Gehirn 0.0000 

Haematopoetisch 0.0000 

Her2-Blutgef aesse 0.0000 

Lunge 0.0000 

Niere 0.0000 

Prostata 0.0000 

Sinnesorgane 0.0000 



50 



55 



60 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



3rust 

Eier stock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



0000 
0114 
0245 
0006 
0122 
0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0010 
0.0000 
0.0000 



65 



WO 99/47655 



70 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 76 



NORMAL TUMOR Verhael tnisse 

%Haeufigkeit %Haeuf igxeit N/7 T/N 



Blase 


c 


oooo 


0 . 


0153 


VJ • U U \J J 




Bru s t 


c 


009 0 


0 . 


oooo 




o noon 


Eierstock 


c 


0030 


0 . 


0078 


0 . 3895 


2.5671 


Endokrines Gewefoe 


c 


0036 


0 . 


0000 




n noon 


Gastrointestinal 


c 


0000 


0 . 


0190 


0 0000 




Gehi rn 


o 


0017 


0 . 


0033 


C . 51 61 


1 . 9377 


Haematopoetisch 


c 


0056 


0 . 


0000 


unde f 


0 . oooo 


Haut 


0 


0000 


0. 


0000 


unde f 


unde f 


Hepatisch 


0 


0000 


0. 


0000 


undef 


undef 


Herz 


0 


0000 


0. 


oooo 


undef 


undef 


Hoden 


0 


0000 


0. 


0117 


0.0000 


undef 


Lunge 


0 


0012 


0. 


0024 


0.5267 


1.8986 


Maqen-Speiseroehre 


0 


oooo 


0. 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0069 


0. 


0000 


undef 


0.0000 


Niere 


0 


0000 


0. 


0000 


undef 


undef 


Pankreas 


0 


oooo 


0. 


0000 


undef 


undef 


Penis 


0 


0060 


0. 


oooo 


undef 


0.0000 


Prostata 


0 


0024 


0. 


0021 


1.1186 


0.8939 


Uterus 


0 


0000 


0. 


oooo 


undef 


undef 


B rust -Hype rplasie 


0 


oooo 










Duenndarm 


0 


0031 










Prostata-Hyperplasie 


0 


0030 










Samenblase 


0 


0000 










Sinnesorgane 


0 


0000 










Weisse_Blutkoerperchen 


0 


0035 











FOETUS 

%Haeuf igkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.0031 
Gehirn 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Herz-Blutgefaesse 0.0000 
Lunge 0.0000 
Niere 0.0062 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0136 


Eierstock-Uterus 


0 


0000 


Endokrines_Gewebe 


0 


0735 


Foetal 


0 


0000 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


oooo 


Hoden 


0 


oooo 


Lunge 


0 


oooo 


Nerven 


0 


0010 


Prostata 


0 


ooco 


Sinnesorgane 


0 


0077 



WO 99/47655 




PCT7DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 161 



NORMAL 
%Haeuf igkei 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 



10 



15 



20 



25 



30 



B_Lymphon 


0 


0100 


0 


0136 


Blase 


0 


0195 


0 


0164 


Brus t 


0 


0176 


0 


0042 


Dickdarm 


0 


C115 


0 


0142 


Duenndarm 


0 


0055 


0 


0213 


Eiers t ock 


0 


0030 


0 


0095 


Endokr inesGewebe 


0 


0048 


0 


0089 


Gehirn 


0 


0104 


0 


012C 


Haut 


0 


0073 


0 


0000 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


0063 


Herz 


0 


0030 


0 


0137 


Ho den 


0 


0120 


0 


0116 


Lunge 


0 


0049 


0 


0055 


Magen-Speiseroehre 


0 


0072 


0 


0128 


Muskel-Skelett 


0 


0154 


0 


0111 


Niere 


0 


0045 


0 


0000 


Pankreas 


0 


0017 


0 


0166 


Prostata 


0 


0075 


0 


01C4 


T_Lymphom 


0 


0076 


0 


0448 


Uterus 


0 


0089 


0 


0138 


Weisse Blut koerperchen 


0 


0096 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0094 






Penis 


0 


0054 






Samenbiase 


0 


0141 






Sinnesorgane 


0 


0000 







Verhae 

N/T 

0.7358 

1 . 1854 

4 . 1747 

0.80^3 

C.2577 

0.3111 

C. 5432 

0.8704 

undef 

0.0000 

0.2215 

1.0178 

0. 8770 

0. 5668 

1 . 3917 
undef 
C. 0997 
C. 7235 
0. 1691 
0. 6426 
undef 



ltnisse 
T/N 
1.3590 
0.8436 
0.2395 
1.2386 
3. 8312 
3.2146 
1.8409 
1. 1489 
0.0000 
undef 
4 . 5144 
0. 9825 
1 .1402 
1 .7644 
0.7186 
0.0000 
10. 0282 
1.3821 
5. 9152 
1.5563 
0.0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



65 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz -Blut gefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0139 

0.0313 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0036 

0.0072 

0.0000 

0.0371 

0.0061 

0.0249 

0.0251 

NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Brust_t 


0 


0000 


Dickdarm_t 


0 


0000 


Eierstock_n 


0 


0000 


Eierstock t 


0 


0101 


Endokr ines_Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0029 


Gastrointestinal 


C 


0244 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden n 


0 


0084 


Hoden_t 


0 


0000 


Lunge n 


0 


0000 


Lunge t 


c 


0000 


Nerven 


0 


0020 


Niere_t 


0 


0000 


Ovar_Uterus 


0 


0090 


?rostata_n 


0 


0121 


Sinnesorgane 


0 


oooc 


We isse_Biut Koerperchen 


0 


0000 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 162 



10 



15 



20 



25 



30 





NORMAL 


TUMOR 


Verhael tnisse 




% Haeuf lgke 1 1 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


3_Lymphom 


0 


0C25 


0 


0000 


undef 


0 . ooco 


Blase 


0 


0C?9 


0 


0000 


undef 


c . ooco 


Brust 


0 


0123 


0 


0042 


2 . 9223 


0 . 3422 


Dickdarm 


c 


0096 


0 


0028 


3 .3639 


0. 2973 


Duenndarm 


c 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Eierstock 


0 


OCOO 


0 


0000 


undef 


undef 


Endokrines Gewebe 


0 


0032 


0 


0195 


0 . 1646 


6.0749 


Gehirn 


0 


004 1 


3 


004 0 


1.0155 


0 . 9848 


Haut 


0 


0110 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Hepatisch 


0 


oooo 


0 


0000 


undef 


undef 


Herz 


c 


JUUU 


j 


U U U U 


undef 


undef 


Hoden 


0 


0080 


0 


0000 


undef 


U . U □ U (J 


Lunge 


0 


0039 


3 


0018 


2. 1049 


0.4751 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0051 


0 


0037 


1. 3917 


0.7186 


Niere 


0 


0067 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Prostata 


0 


0075 


0 


0026 


2.8941 


0. 3455 


T_Lymphom 


c 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Uterus 


0 


0059 


0 


0276 


0.2142 


4 . 6688 


Weisse Blut koerperchen 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Haematopoetisch 


0 


0013 










Penis 


0 


0134 










Samenblase 


0 


0070 










Sinnesorgane 


0 


0000 











35 



40 



45 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenmere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0139 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



50 



55 



60 



65 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Brust_t 


0 


0000 


Dickdarm_t 


0 


0000 


Eierstock_n 


0 


0000 


Eierstock_t 


0 


0000 


Endokrines_Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0017 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden_n 


0 


0000 


Hoden~t 


0 


0000 


Lunge n 


0 


cooo 


Lunge_t 


0 


0000 


Nerven 


0 


0040 


Niere_t 


0 


oooc 


Ovar_Uterus 


0 


0180 


Prostata_n 


0 


0061 


Sinnesorgane 


0 


0542 


se_Blut koerperchen 


0 


oooc 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 163 



10 



15 



20 



25 



30 



B_Lymphom 
Blase 
Brust 
Dickdanr. 
Duenndarrr. 
Eierstock 
Endoknnes_Gewebe 
Gehirn 
Haut 
Hepatisch 
Her z 
Hoden 
Lunge 

Maqen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Prostata 
T_Lymphom 
Uterus 

Weisse^Biut koer per chen 
Haematopoetisch 
Penis 
Samenblase 
Sinnesorgane 



NORMAL 
feHaeuf igKei! 



0025 
0000 
0097 
0038 
0000 
0030 
0000 
0041 
0110 
0000 
0.0061 
0.0080 
0.0039 
0.0072 
0.0103 
0.0045 
0.0000 
0.0028 
C. 0025 
0. 0030 
0. 0027 
0.0000 
0.0027 
0.0000 
0.0000 



TUMOR 

«Haeufigkeit 

0.0000 

0.0000 

0. 0000 

0. 0057 

0. 0000 

C.0024 

0.0035 

0.0030 

0.0000 

0.0063 

C.0000 

0.0000 

0.0037 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



0013 
0075 
0000 



C.0000 



Verhae 

N/T 

undef 

undef 

undef 

0. 6728 

undef 

1.2443 

0.0000 

1 . 3539 

undef 

o.oooc 

undef 

undef 

1.0524 

undef 

undef 

undef 

undef 

2. 1706 

9. 3381 

undef 

undef 



l^r.isse 
T/N 

0.0000 

undef 

0.0000 

1.4864 

undef 

0.3036 

undef 

0.7386 

0.0000 

undef 

0.0000 

0.0000 

0. 9502 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

undef 

0. 4607 

2.9576 

0.0000 

0.0000 



FOETUS 

%Haeufigkeit 



35 



40 



45 



Entwicklung 


0 


0000 


Gastrointenstinal 


0 


0028 


Gehirn 


0 


0063 


Haematopoetisch 


0 


0039 


Haut 


0 


0000 


Hepatisch 


0 


0000 


Herz-Blutgefaesse 


0 


0036 


Lunge 


0 


0000 


Nebenniere 


0 


0507 


Niere 


0 


0000 


Placenta 


0 


0121 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 



50 



55 



60 



65 



NORMIERTE/ SUBTRAHIERTE BI3LI0THEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0680 


Brust t 


0 


0000 


Dickdarm_t 


0 


0000 


Eierstock_n 


0 


0000 


Eierstock_t 


0 


0051 


Endokrines_Gewebe 


0 


0245 


Foetal 


0 


0029 


Gastrointestinal 


0 


0122 


Haematopoetisch 


0 


0513 


Haut-Muskel 


0 


0130 


Hoden n 


0 


0042 


Hoden_t 


0 


0000 


Lunge_n 


0 


0000 


Lunge_t 


0 


0000 


Nerve n 


0 


0121 


Niere^t 


0 


OOOC 


Ovar_Uterus 


0 


0023 


Prostata_n 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 


e 31ut koerperchen 


c 


0000 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 164 



NORMAL 



:umo? 



/erhaeitr.isse 



10 



15 



20 



25 



30 





%Haeuf lgkei t 


sHaeur igkeit 


N/7 T/N 


B_Lymphom 


0 


coco 


0 


ocoo 


uncle f uncle f 


Blase 


0 


0000 




0000 


undef undef 


Brust 


0 


0044 


0 


0000 


undef 0.0000 


Cickdarm 


0 


0000 


C 


0057 


0.00C0 undef 


Duenndarm 


0 


0082 




0000 


undef 0.0000 


Eierstock 


0 


0030 


c 


0000 


undef 0.0000 


Endokrmes Gewebe 


0 


0080 


0 


0035 


2 .2634 0.4418 


Gehirn 


0 


0168 


0 


0080 


2 . 1034 0.4754 


Haut 


0 


0000 


0 


0000 


undef undef 


Hepatisch 


0 


OOOC 


0 


0063 


0. 0000 undef 


Herz 


0 


0051 


0 


0000 


undef 0.0000 


Hoden 


0 


0040 


0 


0059 


0. 6786 1 .4737 


Lunge 


0 


C029 


0 


0092 


0. 3157 3. 1673 


Magen-Spei seroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef undef 


Muskel-Skelett 


0 


0034 


0 


0037 


0.9278 1.0778 


Niere 


0 


0045 


0 


0096 


0. 4642 2. 1540 


Pankreas 


0 


0017 


0 


0000 


undef 0.0000 


Prostata 


0 


0085 


0 


0091 


0. 9302 1.0750 


T Lymphom 


0 


0000 


0 


0149 


0. 0000 undef 


Uterus 


0 


0030 


0 


0000 


undef 0.0000 


Weisse Glut koerperchen 


0 


0027 


0 


0000 


undef 0.0000 


H a err.a t opo e t i s c h 


0 


0013 








Penis 


0 


0054 








Samenblase 


0 


0000 








Sinnesorgane 


0 


0000 









35 



40 



45 



Entwicklung 
Gast rointenstinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0111 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0036 

0.0000 

0.0185 

0.0061 

0.0000 



0.0000 



50 



55 



60 



65 



NORMIERTE /SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0.0000 


Brust_t 


0 


0000 


Dickdarm_t 


0 


0000 


Eierstock n 


0 


0000 


Eierstock t 


0 


0203 


Endoknnes^Gewebe 


0.0245 


Foetal 


0 


0029 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haema t opoe t i sch 


0 


0513 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden n 


0 


0000 


Hoden_t 


0 


0000 


Lunge_n 


0 


0000 


Lunge t 


0 


0000 


Nerven 


0 


0090 


Niere_t 


0 


0000 


Ovar_Uterus 


c 


0090 


Prostata_n 


c 


0061 


Sinnesorgane 


0 


0000 


Weisse BiutKoerperchen 


0 


0000 



WO 99/47655 75 PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 165 



10 



15 



20 



25 



30 





NORMAL 


TUMOR 


Verhael tni sse 




'iHaeur :g<eit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


3 Lymph cm 


J 


p r> n n 

. Kj LIU 0 




0 0 C 0 


unde f 


unde f 


31ase 


3 


. 0 0 0 C 


C 


0000 


unde f 


unde f 


3rus t 


J 


. 0106 


c 


002 8 


3.7573 


0 . 2662 


Dickdarm 


3 


.oooc 


c 


0028 


3 . 0000 


undef 


Duenndarm 


3 


. G000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Eiers tock 


0 


.0000 


0 


0095 


3 . 0000 


undef 


Endokrines Gewebe 


0 


.0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Gehirn 


0 


.0012 


0 


0010 


1 . 1605 


0.8617 


Haut 


0 


.0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Hepat isch 


0 


.0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Herz 


0 


.0010 


o 
u 


UiJ / 


0.0738 


13.5431 


Hoden 


0 


.0000 


0 


0000 


unde z 


undef 


Lunge 


0 


.0068 


0 


0018 


3.6835 


0.2715 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0034 


0 


oooc 


undef 


0.0000 


Niere 


0 


0045 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Pankreas 


0 


.0033 


0. 


0000 


undef 


0.0000 


Prostata 


0 


0019 


0. 


0013 


1.4470 


0.6911 


T_Lymphom 


0 


.0076 


0. 


0000 


unde f 


0. 0000 


Uterus 


0.0030 


0. 


0046 


0. 6426 


1 . 5563 


Wei sse_Blutkoerper chen 


0 


0021 


0. 


0000 


undef 


0 . OOOC 


Haematopoetisch 


0 


COOO 










Penis 


0 


0027 










Samenblase 


0 


0000 










Sinnesorgane 


0 


0000 











35 



40 



45 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

IHaeuf igkeit 

0.0139 

0.0000 

0.0000 

0.0039 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



0.0000 



50 



55 



60 



65 



NORMIERTE / SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
IHaeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Brust_t 


0 


.0000 


Dickdann_t 


0 


0000 


Eierstock_n 


0 


0000 


Eierstock_t 


0 


0051 


Endokrines_Gewebe 


0 


0245 


Foetal 


0 


0070 


Gastrointestinal 


0 


OOOC 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0065 


Hoden_n 


0 


0209 


Hoden_t 


0 


0000 


Lunge_n 


0 


0000 


Lunge_t 


0 


0000 


Nerven 


0 


0080 


Nieret 


0 


0000 


OvarJJterus 


0 


0090 


Prostata n 


3 


OOOC 


Sinnesorgane 


0 


0232 


Weisse Blutkoerperchen 


0 


COOO 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 166 



10 



15 



20 



25 



30 



B_ Lymph on 
Blase 
Brust 
Dickdarn 
Duenndarm 
iiers tock 
Endokr ines_Gewebe 
Gehi rn 
Haut 
Hepat isch 
Her z 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Prostata 
T _ Lymph om 
Uterus 

Wei sse_Blutkoerper chen 
Haematopoetisch 
Penis 
Samenblase 
Sinnesorgane 



NORMAL 

%Haeuf igkeit 

0.007 5 

0.0078 

0.0202 

0.0000 

0.0055 

0.0000 

0.0032 

0,0168 



0147 
0000 
0132 
0040 
0175 
0.0000 
0.0051 
0.0134 
0.0017 
0.0094 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0080 
0.0268 
0.0211 
0.0000 



TUMOR 

%Haeuf igkei 
C . 0C00 
0C23 
0042 
0023 
0000 
0000 
0106 
0020 
0000 
0063 
0137 
0000 
0.0148 
0.0064 
0.0000 
0.0048 
0.0000 
0.0039 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



Verhae 
N/7 
undef 
3. 3190 
4 . 8009 
0. 0000 
undef 
undef 
0. 3018 
3. 4138 
undef 
0.0000 

0. 9599 
undef 

1. 1840 
0. 0000 
undef 
2.7855 
undef 
2.4117 
undef 
unde f 
undef 



ltnisse 
T/N 
0.0000 
0.3013 
0.2083 
undef 
0. 0000 
undef 
3.3136 
0. 1189 
0.0000 
undef 
1.0418 
0.0000 
0.8446 
undef 
0.0000 
0.3590 
0.0000 
0.4146 
undef 
undef 
undef 



35 



40 



45 



Entwicklung 
Gastromtenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0188 

0.0039 

0.0000 

0.0000 

0.0036 

0.0145 

0.0000 

0.0247 

0.0182 

0.0249 

0.0502 



50 Brust 

Brust_t 
Dickdarm_t 
Eierstock_n 
Eierstock t 
55 Endokrines Gewebe 

Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
60 Hodenn 

Hoden^t 
Lunge_n 
Lunge_t 
Nerven 

65 Nieret 
Ovar_Uterus 
Prostata_n 
Sinnesorgane 
Weisse Blutkoerperchen 



NORMIERTE / SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0O68 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0122 

0.0000 

0.0000 

C.0194 

0.0042 

0.0000 

0.0195 

0.0000 

0.0231 

0 .0000 

0.0000 

0.0061 

0.0077 

0.0000 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 167 



10 



15 



20 



25 



30 



3_Lymphom 
Blase 
Brust 
Dickdarm 
Duenndarm 
Eierstock 
£ndokrmes_Gewebe 
Gehi rn 
Haut 
Hepat isch 
Herz 
Hod en 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Prostata 
T_Lymphom 
Uterus 

We i s se_Blutkoerper chen 
Haematopoetisch 
Penis 
Samenblase 
Sinnesorgane 



NORMAL 
%Haeuf igkei: 
0 .cooc 

C078 
CI4 1 
C019 
0O0C 
003C 



o.oou 



CI 4 "7 
C04 t 

on: 

C04C 
0019 
0072 
0.0086 
0.0022 
0.0017 
0.0019 
0.0025 
0 . 0044 
0.0000 
0.0013 
0.0080 
0.0070 
0.0000 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0. 0000 

0.0024 

0. 0035 

0.0010 

0.0000 

0.0000 

0.0275 

0.0000 

0.0074 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0092 

0 .0000 



Verhae 

N/7 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

1.2443 

C .45?^ 

1 . 7408 

undef 

undef 

0.4061 

undef 

0.2631 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

0.4819 

undef 



1 tnisse 
T/N 
undef 
0.0000 
0.0000 
'J. 0000 
undef 
0 . 8 0 3 6 
11.2091 
0.57 4 5 
0.CCO0 
0.0C00 
2.4 62 4 
0.0000 
3.8007 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0. 0000 
0.0000 
2.0750 
undef 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



65 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 
Brust_t 
Dickdarm_t 
Eierstock_n 
Eierstock_t 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hodenn 
Hoden_t 
Lunge_n 
Lunge_t 
Nerven 
Niere_t 
Ovar_Uterus 
Prostata_n 
Sinnesorgane 
Wei sse_Blutkoerper chen 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0036 
0.0036 
0. 0000 
0.0000 
0.0242 
0.0000 
0.0000 

NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

o.oocc 

0.0000 
0.0000 
0.0191 
0.0000 
0.0000 
0.0065 
0.0000 
0.0000 
0.0000 

c.oooo 

C.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0C61 
0.0000 
0.0000 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 168 



10 



15 



20 



25 



30 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




%Haeuf igkei t 


%Haeuf igkei t 


N/7 


T/N 


H Lymphox 


0 


.0025 


C 


0000 


undef 


0.0000 


Blase 


0 


.0000 


0 


0023 


0.0000 


undef 


Brust 


0 


.0132 


c 


ooco 


undef 


0.0000 


Dickdarrr. 


0 


0057 


c 


oocc 


undef 


o.oocc 


Duenndarm 


0 


0000 


c 


01C7 


0.0000 


undef 


Eierstock 


0 


OOOC 


c 


oocc 


unde f 


undef 


Endoknnes Gewebe 


0 


0016 


c 


ooco 


undef 


o.oooc 


Gehi rn 


0 


. 0006 


c 


003C 


0.1934 


5. 17C1 


Haut 


0 


. 0073 


\J 


oocc 


unde f 


O.OOOC 


Hepatisch 


0 


. 0000 


0 


OOOC 


undef 


undef 


Herz 


0 


. 0000 


0 


OOOC 


undef 


undef 


Hoden 


0 


. OOOC 


0 


OOOC 


undef 


undef 


Lunge 


0 


.0039 


0 


OOOC 


undef 


0.0000 


Magen-Speiseroehre 


0 


.0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


.0034 


0 


0037 


0. 9278 


1.0778 


Niere 


0 


.0045 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Pankreas 


0 


.0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Prostata 


0 


.0047 


0 


0039 


1.2059 


0.8293 


T Lymphom 


0 


.0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Uterus 


0 


. 0044 


c 


0000 


undef 


0.0000 


Weisse BlutVoerperchen 


0 


.0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Haematopoetisch 


0 


.0013 










Penis 


0 


.0000 










Samenblase 


0 


.0000 










Sinnesorgane 


0 


.0000 











35 



40 



45 



Entwicklung 
Gast rointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

IHaeuf igkeit 
0.0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0121 
0000 
0000 



50 



55 



60 



65 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Brust t 


0 


0000 


Dickdarm t 


0 


0000 


Eierstock n 


0 


0000 


Eierstock t 


0 


0051 


Endokrines_Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0023 


Gastrointestinal 


0 


0122 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden n 


0 


0000 


Hoden_t 


0 


0000 


Lunge__n 


0 


0000 


Lunge_t 


0 


0000 


Nerven 


0 


0000 


Nieret 


0 


0000 


Ovar_Uterus 


0 


0068 


Prostata_n 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 


Weisse_Blutkoerperchen 


C 


0000 



WO 99/47655 79 PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 169 



10 



15 



20 



25 



30 



B_Lymphonv 
31ase 
Brust 
Dickdarir. 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrmes^Gewebe 
Gehirn 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Prostata 
T_Lymphom 
Uterus 

Weisse_3lut koerperchen 
Haeraatopoetisch 
Penis 
Samenblase 
Sinnesorgane 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 
0.0000 
0039 
0106 
0096 
0000 
0000 
0032 
0012 
0000 
0046 
0020 
0040 
0039 
0072 
0069 
0112 
0033 
0.0009 
0.0000 
0.0044 
0.0000 
0.0013 
0.0027 
0.0000 
0.0118 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 

o.oocc 

0.0023 
0.0028 
O.OOCC 
O.OOCO 
0.0000 
0.0018 
0.0030 
0.0000 
O.OOCO 
O.OOCC 
0. 0000 
0.0000 
0.0000 
0.0037 
0.0048 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0046 
0.0000 



Verhae 

N/T 

undef 

1 . 6595 

3.7573 

undef 

undef 

undef 

1.8107 

0.3868 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

1 .8555 

2.3212 

undef 

undef 

undef 

0.9638 

undef 



ltnisse 
T/N 
undef 
0.6026 
0.2662 
0.0000 
undef 
undef 
0.5523 
2.5851 
undef 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.5389 
0.4308 
0.0000 
0.0000 
undef 
1 . 0375 
undef 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



65 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0028 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0036 

0.0036 

0.0000 

0.0062 

0.0061 

0.0000 

0.0000 



Brust 
Brust_t 
Dickdarm_t 
Eierstock_n 
Eierstock_t 

Endokrines_Gewebe 0.04 90 

Foetal 0.0197 

Gastrointestinal 0.0000 

Haematopoetisch C.0000 

Haut-Muskel 0.0000 

Hoden_n 0.0000 

Hoden_t 0.0000 

Lunge_n 0.0000 

Lunge_t 0.0000 

Nerven 0.0020 

Niere_t 0.0000 

Ovar_Uterus 0.0045 

Prostata_n 0.0121 

Sinnesorgane O.OOOC 

WeisseBlutkoerperchen 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 
0.0136 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 170 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 



TUMOR 
%Haeuf 



VerhaeJ 
:gkeit N/T 



tnisse 

r/N 



10 



15 



20 



25 



30 



B_Lyraphon 


0 


0025 


0 


0000 


undef 


o.ccoo 


Blase 


0 


0117 


0 


0141 


0.82 97 


1.2052 


Brust 


0 


0194 


C 


0056 


3.4442 


0. 2903 


Dickdam 


o 


005^ 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Duenr.dann 


0 


0055 


0 


0000 


under 


0. 0030 


Eierstcck 


0 


0000 


0 


0024 


0.0000 


undef 


Endokrines_Gewebe 


0 


0032 


0 


0018 


1.8107 


0.5523 


Gehirn 


0 


0069 


0 


0140 


0. 4974 


2 .0106 


Haut 


0 


0367 


0 


0000 


unde f 


O.OOOC 


Hepatisch 


0 


0046 


0 


0000 


unde f 


0.0000 


Herz 


0 


oio: 


0 


0000 


undef 


0 .0000 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Lunge 


0 


004 9 


0 


0055 


0.8770 


1 . 1402 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


unde f 


Muskel-Skelett 


0 


0103 


0 


0000 


unde f 


0.0000 


Niere 


0 


0134 


0 


0048 


2.7855 


0.3590 


Pankreas 


0 


0017 


0 


0055 


0.2992 


3. 3427 


Prostata 


0 


0028 


0 


0013 


2.1706 


0.4607 


T Lymphom 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Uterus 


0 


0030 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Weisse Blut koerperchen 


0 


0199 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Haematopoetisch 


0 


0040 










Penis 


0 


0000 










Samenblase 


0 


0141 










Sinnesorgane 


0 


0118 











35 



40 



45 



50 



55 



60 



65 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 
Brust_t 
Dickdarm_t 
Eierstock_n 
Eierstock_t 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden_n 
Hoden_t 
Lunge_n 
Lunge_t 
Nerven 
Nieret 
Ovar_Uterus 
Prostata_n 
Sinnesorgane 
Wei sse_Blut koerperchen 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0039 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0072 

0.0000 

0.0062 

0.0121 

0.0000 

0.0251 

NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

IHaeuf igkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0051 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0065 

0.0000 

0.0000 

O.OOOC 

O.OOOC 

0.0050 

0.0000 

0.0023 

0.0000 

0.0000 

c.ooco 



WO 99/47655 g , PCT/DE 99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 171 



NORMAL 
%Haeuf igke: 



10 



15 



20 



25 



30 



3_ Lymph om 
Blase 
Brust 
Dickdarm 
Duenndarm 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gehirn 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskei-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Prostata 
T_Lymphom 
Uterus 

Weisse_Blutkoerperchen 
Haematopoetisch 
Penis 
Samenblase 
Sinnesorgane 



0.0250 
0.0546 
0.0387 
0.0287 
0.0302 
0.0237 
0.0112 
0.0093 
0.0220 
0.0046 
0.0304 
0.0161 
0.0175 
0.0145 
0.0188 
0.0134 
0.0017 
0.0254 
0.0025 
0.0414 
0.0000 
0.0160 
0.0724 
0.0352 
0.0118 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0. 0188 

0.0056 

0.0000 

0.0107 

0.0024 

0.0106 

0. 0060 

0.0000 



0063 
0000 
0000 
0092 



0.0064 
0.0074 
0.0048 
0.0000 
0.0221 
0.0000 
0.0184 
0.0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
undef 0.0000 
2.9041 0.3443 
6.8883 0. 1452 
undef 0.0000 
2.8342 0.3528 
9. 9547 0. 1005 
1.0563 0.9467 
1 . 5474 0. 6463 
undef 0.0000 
0.7324 1.3653 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
I .8944 0. 5279 
2.2671 0.4411 
2.5514 0.3919 
2.7855 0.3590 
undef 0.0000 
1.1491 0.8702 
undef 0.0000 
2 .2490 0.4446 
undef undef 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



65 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Her2-Blutgef aesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0083 

0.0000 

0.0197 

0.0000 

0.0260 

0.0036 

0.0181 

0.0254 

0.0309 

0.0000 

0,0000 

0.0000 

NORMIERTE/ SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0952 


Brust_t 


0 


0000 


Dickdarm_t 


0 


0000 


Eierstock_n 


0 


0000 


Eierstock_t 


0 


0101 


Endokrines_Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0127 


Gastrointestinal 


c 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden n 


0 


0084 


Hoden_t 


0 


0000 


Lunge_n 


0 


0000 


Lunge_t 


0 


0000 


Nerven 


0 


0040 


Niere_t 


0 


0000 


OvarJJterus 


0 


0203 


Prostata_n 


0 


0243 


Sinnesorgane 


0 


OOOC 


Weisse_Blutkoerperchen 


0 


0000 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 172 



10 



15 



20 



25 



30 





NORMAL 


TUMOR 


Verhae 


1 tmsse 




*Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


B_Lymphom 


0 


oooc 


C 


0000 


uncle f 


undef 


Blase 


o 


0039 


0 


0023 


1 . 6595 


0. 6026 


Brust 


0 


0176 


0 


0042 


4 . 1747 


0.2395 


Dickdarrr; 


0 


0036 


c 


0029 


1.3456 


0.^432 


Duer.ndarm 


0 


013^ 


c 


0107 


1.2833 


0.7762 


Eierstock 


0 


CO0G 


0 


0048 


c . COOO 


undef 


Endoknnes Gewebe 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Gehirn 


o 


cooe 


0 


0090 


0. 0645 


15. 5103 


Haut 


0 


C073 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Hepatisch 


0 


cooo 


0 


0000 


undef 


undef 


Herz 


0 


coei 


0 


0000 


unde f 


0. 0000 


Koden 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Lunge 


0 


C029 


0 


0037 


0 . 7893 


1 . 2669 


Magen-Speiseroehre 


0 


00^2 


0 


0192 


0. 3778 


2. 6466 


Muskel-Skelett 


0 


C154 


0 


0037 


4 . 1750 


0.2395 


Niere 


0 


0022 


0 


0048 


0. 4642 


2. 1540 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Prostata 


0 


0132 


0 


0052 


2.5323 


0.3949 


T_Lymphom 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Uterus 


0 


C03C 


0 


0322 


0.0918 


10. 8939 


Weisse Blut koerperchen 


0 


OOOC 


0 


0000 


undef 


undef 


Haematopoetisch 


0 


0000 










Penis 


0 


0080 










Samenblase 


0 


0141 










Sinnesorgane 


0 


011S 











35 



40 



45 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0.0000 
0.0028 
0.0063 
0.0000 
0000 
0000 
0071 
0181 
0254 
OOOC 
0000 
0000 



0.0000 



50 



55 



60 



65 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE 3IBLI0THEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0068 


Brust_t 


0 


0000 


Dickdarm_t 


0 


0000 


Eierstock_n 


0 


0000 


Eierstock_t 


0 


0000 


Endokrines_Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0012 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden_n 


0 


OOOC 


Hoden_t 


0 


OOOC 


Lunge n 


0 


0098 


Lunge_t 


0 


0000 


Nerve n 


0 


0020 


Niere_t 


0 


0000 


Ovar_Uterus 


0 


0068 


Prostata n 


0 


0121 


Sinnesorgane 


c 


0000 


e Blutkoerperchen 


0 


0000 



WO 99/47655 g 3 PCT/DE99/00909 



Etektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 173 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 



TUMOR 

%Haeuf igkei 



10 



15 



20 



25 



30 



B_Lyn-.phom 


0 


0050 


0 


0000 


Blase 


D 


0000 


0. 


0047 


Brust 


0 


0053 


0 


0014 


Dickdam 


0 


0000 


0 


0000 


Duenndarm 


0 


0000 


0 


0000 


Eierstock 


0 


0089 


0. 


0000 


Endokrmes_Gewebe 


0 


0000 


0. 


0089 


Gehirn 


3 


0006 


c. 


0030 


Haut 


0 


0037 


0 


0000 


Hepatisch 


0 


OOCO 


0 


0000 


Herz 


0 


0000 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


Lunge 


0 


0088 


0 


0000 


Magen-Speiseroehre 


0 


0217 


0 


0000 


Muskel-Skelett 


0 


0034 


c 


0074 


Niere 


0 


0022 


0 


0000 


Pankreas 


0 


0017 


0 


0C55 


Prostata 


0 


0047 


0 


0039 


T_Lymphom 


0 


0000 


0 


0000 


Uterus 


0 


0030 


0 


0000 


Weisse Blut koerperchen 


0 


0000 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0027 






Penis 


0 


0054 






Samenblase 


0 


.0000 






Sinnesorgane 


0 


.0000 







Verhae 

N/T 

undef 

0.0000 

3.7573 

undef 

undef 

undef 

0.0000 

0. 1934 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

undef 

0. 4639 

undef 

0.2992 

1.2059 

undef 

undef 

undef 



ltnisse 
T/N 

0.0000 

undef 

0.2662 

undef 

undef 

0.0000 

undef 

5. 1701 

0.0000 

undef 

undef 

undef 



0000 
0000 
1557 
0000 
3427 
8293 
undef 
0.0000 
undef 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



65 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 
Brust_t 
Dickdarm_t 
Eierstock_n 
Eierstock_t 
Endoknnes_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden_n 
Hoden_t 
Lunge_n 
Lunge_t 
Nerven 
Niere_t 
Ovar_Uterus 
Prostata_n 
Sinnesorgane 
Weisse_Blut koerperchen 



FOETUS 

%Haeufigkeit 

0.0000 

0.0111 

0.0063 

0.0079 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0036 

0.0254 

0.0124 

0.0000 

0.0000 

0.0126 

NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0204 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0203 

0.0000 

0.0000 

0.0097 

0.0042 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0030 

0.0000 

0.0090 

0.0061 

0.0000 

0.0000 



W O 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 174 



NORMAL 
lHaeuf igkeit 



7UMCR 

tHaeuf igxei: 



Verhae 
N/T 



itnisse 

r/N 



10 



15 



20 



25 



30 



3_Lymphoir. 


3 


0100 


0 


0136 


0.7353 1 .3590 


Blase 


n 


0076 


0 


C070 


1 . 1063 0. 9039 


Brust 




0114 


0 


0028 


4 .0704 0.2457 


Dickdarm 


0 


0077 


0 


0057 


1.3456 0.7432 


Duenndarm 


0 


0082 


0 


0213 


0.3865 2.5875 


Eierstock 


0 


0000 


0 


0072 


0 . 0000 undef 


Endoknnes Gewebe 


0 


0032 


0 


0000 


undef 0.0000 


Gehirn 


0 


0017 


0 


0090 


0.1934 5. 17C1 


Haut 


0 


0073 


0 


0394 


0.1862 5.3697 


Hepatisch 


0 


0093 


0 


0063 


1 .4649 0. 6826 


Herz 


0 


0010 


0 


0000 


undef 0.0000 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


undef undef 


Lunge 


0 


0107 


0 


0092 


1.1577 0.8638 


Magen-Spei seroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef undef 


Muskel-Skelett 


0 


0377 


0 


0037 


10.2055 


Niere 


0 


0000 


0 


0096 


0 . 0000 undef 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0110 


0 . 0000 undef 


Prostata 


0 


0028 


0 


0026 


1.0853 0.9214 


T_Lymphom 


0 


0051 


0 


0075 


0.6762 1.4788 


Uterus 


0 


0030 


0 


0046 


0.6426 1.5563 


Weisse Blutkoerperchen 


0 


0164 


0 


0304 


0.5410 1.8483 


Haematopoetisch 


0 


0094 








Penis 


0 


0027 








Samenblase 


0 


0000 








Sinnesorgane 


0 


0118 









0.0980 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



65 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 
Brust_t 
Dickdarm_t 
Eierstock_n 
Eierstock_t 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden_n 
Hoden_t 
Lunge_n 
Lunge_t 
Nerven 
Niere_t 
Ovar_Uterus 
Prostata_n 
Sinnesorgane 
Weisse_31utkoerperchen 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0028 

0.0000 

0.0039 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0062 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0152 

0.0735 

0.0151 

0.0366 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 



0000 
0000 
0010 
0000 
0225 
0061 
000C 
0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 175 



10 



15 



20 



25 



30 





NORMAL 


TUMOR 


Vernae 


itnisse 




sHaeuf lg ke 1 1 


%Haeuf ig*ei t 


N/T 


T/N 


B_ Lymph on- 


0 


0000 


0 


0000 


under 


undef 


Blase 


0 


0312 


0 


0047 


6. 6380 


0. 1506 


3rust 


0 


0158 


0 


0056 


2.8179 


0.3549 


Dickdarm 


0 


0038 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Duennda rir. 


c 


0082 


0 


0213 


0.3865 


2.5875 


Eierstock 


0 


0059 


0 


0024 


2. 4887 


0. 4018 


Endoknnes Gewebe 


0 


0177 


0 


1277 


0.1383 


7.2297 


Gehi rn 


0 


0220 


0 


0100 


2.2050 


0. 4535 


Haut 


0 


0073 


0 


0000 


undef 


O.OOOC 


Hepat isch 


o 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Herz 


0 


0244 


0 


0275 


0.8861 


1 . 1286 


Hoden 


0 


0040 


0 


0000 


undef 


O.OOOC 


Lunge 


0 


0078 


0 


0037 


2.1049 0.4751 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0120 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Niere 


0 


0000 


0 


0145 


0 .0000 undef 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0110 


0 . 0000 undef 


Prostata 


0 


0075 


0 


0078 


0. 9647 


1.0366 


T Lymphom 


0 


0025 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Uterus 


0 


0103 


0 


0046 


2.2490 


0.4446 


Weisse_31utkoerperchen 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Haematopoetisch 


0 


0013 










Penis 


0 


0375 










Samenblase 


0 


0141 










Sinnesorgane 


0 


0353 











35 



40 



45 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0.0000 
0.0083 
0000 
0039 
0000 
0000 
0071 
0000 
0254 
0000 
0.0061 
0.0000 
0.0126 



50 



55 



60 



65 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0068 


Brust_t 


0 


0000 


Dickdarm_t 


0.0000 


Eierstock_n 


0 


0000 


Eierstock_t 


0 


0000 


Endokrines_Gewebe 


0 


0490 


Foetal 


0 


0035 


Gastrointestinal 


0 


0244 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hodenn 


0 


0125 


Hoden_t 


0 


oooo 


Lunge_n 


0 


0098 


Lunge_t 


0 


0000 


Nerven 


0 


0161 


Nieret 


0 


0000 


Ovar^Uterus 


0 


0045 


?rostata_n 


0 


OOCO 


Sinnesorgane 


0 


0000 


se_Blutkoerperchen 


0 


0000 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 176 



NORMAL 



T'JMOS 



10 



15 



20 



25 



30 





Iriaeuf lqkei t 


IHaeuf 


3 Lysnphom 


C 


0025 


0 


0000 


Blase 


c 


. 00"?8 


0 


004? 


Brust 


c 


. 0202 


0 


0028 


Dickdarn 


c 


.0057 


Q 


0142 


Duenndam 


c 


.0110 


0 


0000 


Kierstock 


c 


.0030 


0 


0072 


Endokrines Gewebe 


0 


.0064 


0 


0035 


Gehirn 


0 


.0058 


0 


0020 


Haut 


0 


.0147 


0 


0000 


Hepatisch 


0 


. 0000 


0 


0063 


Herz 


0 


0081 


0 


0000 


Hoden 


0 


0040 


o 


0000 


Lunge 


0 


0068 


0 


0055 


Magen- Spei seroehre 


0 


0000 


0 


0064 


Muskel-Skelett 


0 


0017 


0 


0037 


Niere 


0 


0022 


c 


0048 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


Prostata 


0 


0028 


0 


0026 


T Lymphom 


0 


0025 


0 


0000 


Uterus 


0 


0030 


u 


OCCO 


Weisse Blutkoerperchen 


0 


0000 


0 


0000 


Haema topoet isch 


0 


0027 






Penis 


0 


0054 






Samenblase 


0 


0000 






Sinnesorgane 


0 


0235 







iGkeic 



Verhae 

N/T 

undef 

i. 6595 

7 .2014 

0.4037 

unde f 

0.4148 

1.8107 

2. 9013 

undef 

0.0000 

undef 

undef 

1.2278 

0.0000 

0.4639 

0.4642 

unde f 

1.0853 

undef 

undef 

undef 



ltnisse 
T/N 

0. 0000 
0. 6026 
0.1389 
2. 4773 

c.ocoo 

2. 4109 

0.5523 

0. 3447 

0. 0000 

undef 

0.0000 

0.0000 

0.8144 

undef 

2.1557 

2.1540 

undef 

0. 9214 

0.0000 

0.0000 

undef 



35 



40 



45 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haema topoet isch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0.0000 
0056 
0063 
0000 
0000 
0000 
0036 
0072 
0.0000 
0.0000 
0.0061 
0.0000 
0.0000 



50 



55 



60 



65 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0068 


Brust_t 


0 


0000 


Dickdarm_t 


0 


0000 


Eierstock_n 


0 


0000 


Eierstock_t 


0 


0101 


Endokrines_Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0058 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haema topoet isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


c 


0000 


Hoden r. 


c 


0000 


Hoden t 


0 


0000 


Lunge n 


0 


0000 


Lunge_t 


0 


0000 


Nerven 


0 


0020 


Niere_t 


0 


0000 


Ovar_Uterus 


0 


0135 


?rostata_n 


c 


0061 


Sinnesorgane 


c 


0155 


Weisse Biut Koerperchen 


0 


oooc 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 177 



NORMAL 
IHaeuf ig,<ei 



TUMOR 

%Haeuf igke: 



10 



15 



20 



25 



30 



B Lymph cm 


0 


.0050 


Blase 


} 


0000 


Brust 


0 


0079 


Dickdarm 




0096 


Duenndarm 




0000 


Eierstock 


0 


OOOC 


Endokrir.es Gewebe 


3 


0016 


Gehirn 




0023 


Haut 


0 


0073 


Hepatisch 


0 


cooo 


Herz 


0 


0030 


Hoden 


0 


C040 


Lunge 


0 


0019 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


Muskel-Skelett 


0 


0017 


Niere 


0 


0045 


Pankreas 


0 


0033 


Prostata 


0 


0066 


T_Lymphom 


0 


0025 


Uterus 


0 


0015 


Wei sse_Blutkoerper chen 


0 


0034 


Haematopoetisch 


0 


0040 


Penis 


0 


0080 


Samenblase 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 



.0000 
.0023 
. 0014 
.0000 
.0107 
.0024 
.0089 
.0050 
0.0000 
0.0127 
0.0137 
C. 0000 
0.0018 



.0128 
.0000 
.0000 
.0000 
.0026 
.0000 
.0046 



0.0000 



Verhae 

N/T 
ur.de f 
0. 00C0 
5. 6359 
unaef 

o.oooc 
o.cooc 

0. 1811 

0.4642 

undef 

0.0000 

0.2215 

unde f 

1 .0524 

0.0000 

undef 

undef 

unde f 

2.5323 

undef 

0.3213 

undef 



1 tnisse 

T/N 

C . 0000 
ur.def 
0.17 7 4 

0. ooco 

under 

under 

5.522^ 

2. 1542 

O.OOOC 

undef 

4 . 5144 

0. 0000 

0. 9502 

undef 



0000 
0000 
0000 
3949 
0000 
1125 
0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



65 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 
Brust_t 
Dickdarm_t 
Eierstock_n 
£ierstock_t 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden_n 
Hoden_t 
Lunge__n 
Lunge_t 
Nerven 
Niere_t 
Ovar_Uterus 
Prostata_n 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0083 

0.0000 

0.0039 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0036 

0.0000 

0.0062 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0068 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

O.OOOC 

0.0041 

0.0122 

0.0000 

0.0097 

0.0000 

0.0000 

0.0098 

0.0000 

0.0040 

0.0000 

0.0090 

0. 0061 

O.OOOC 

0.0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 178 



NORMAL 
fcHaeuf lgkei t 



10 



15 



20 



25 



30 



3_Lymphom 
Blase 
3rust 
Dickdarm 
Duenndarm 
Eierstcck 
Endcknnes_Gewebe 
Gehirn 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Ho den 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Prostata 
T_Lymphom 
Uterus 

Weisse_Biutkoerperchen 
Haematopoetisch 
Penis 
Samenblase 
Sinnesorgane 



C . 0000 
C.0079 
0.0070 
0.0172 
C.00O0 
C . 0000 



0.0080 



0041 
0147 
0046 
0112 
0000 
0214 
0362 
0137 
0000 
0.0116 
0.0104 
0.0051 
0.0044 
0.0055 
0.0053 
0.0107 
0.0000 
0.0235 



TUMOR 

%Haeuf igke: 
0. 0000 
).025B 
3. 0042 
3.0114 
3.0000 
0.0167 
0.0013 
3. 0080 
.3.0000 
0190 
0137 

ooco 

0240 
0192 
0074 
3.0048 
0. 0166 
0.0182 
■3. OOCO 
3.0046 
0.0000 



Verhae 

N/T 
undef 
0. 301^ 
1 . 6699 
1 . 5138 
undef 

0. oocc 

4 . 5266 

0.5077 

undef 

0.2441 

0.8122 

undef 

0.8905 

1.8892 

1.8555 

0.0000 

0. 6980 

0.5685 

undef 

0. 9638 

undef 



ltnisse 
T/N 
undef 
3.3143 
0.5988 
0. 6606 
unde f 
undef 
0.2209 
1.9696 
0.0000 
4.0959 
1.2312 
undef 
1.1229 
0.5293 

0. 5389 
undef 

1. 4326 
1.7591 
0.0000 
1.0375 
0.0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



65 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Nebenniere 
Niere 
Placenta 
Prostata 
Sinnesorgane 



Brust 
Brust_t 
Dickdarm_t 
Eierstock_n 
Eierstock_t 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden_n 
Hodent 
Lunge_n 
Lunge_t 
Nerven 
Niere_t 
Ovar_Uterus 
Prostata_n 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0111 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0036 

0.0108 

0.0000 

0.0062 

0.0242 

0.0000 

0.0000 

NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0340 

0.0000 

0.0000 

0.0000 

0.0101 

0.0000 

0.0081 

0.0366 

0.0000 

0.0194 

0.0000 

0.0000 

0.0293 

0.0000 

0.0030 

0.0000 

0.0045 

0.0061 

0.0000 

0.0000 
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2.2 Fisher-Test 

5 

Um zu entscheiden, ob eine Partial-Sequenz S eines Gens in einer Bibliothek fur 
Normal-Gewebe signifikant haufiger oder seltener vorkommt als in einer Bibliothek 
fur entartetes Gewebe, wird Fishers Exakter Test, ein statistisches 
10 Standardverfahren (Hays, W. L, (1991) Statistics, Harcourt Brace College 
Publishers, Fort Worth), durchgefiihrt. 

Die Null-Hypothese lautet: die beiden Bibliotheken konnen bezuglich der Haufigkeit 
zu S homologer Sequenzen nicht unterschieden werden. Falls die Null-Hypothese 
mit hinreichend hoher Sicherheit abgelehnt werden kann, wird das zu S gehorende 
1 5 Gen als interessanter Kandidat fur ein Krebs-Gen akzeptiert, und es wird im 
nachsten Schritt versucht, eine Verlangerung seiner Sequenz zu erreichen. 



20 

Beispiel 3 



25 Automatische Verlangerung der Partial-Sequenz 



Die automatische Verlangerung der Partial-Sequenz S vollzieht sich in drei Schritten: 

30 1 . Ermittlung aller zu S homologen Sequenzen aus der Gesamtmenge der zur 
Verfugung stehenden Sequenzen mit Hilfe von BLAST 

2. Assemblierung dieser Sequenzen mittels des Standardprogramms GAP4 
(Bonfield, J. K. f Smith, K. F., und Staden R. (1995), Nucleic Acids Research 

35 23 4992-4999) (Contig-Bildung). 

3. Berechnung einer Konsens-Sequenz C aus den assemblierten Sequenzen 



40 Die Konsens-Sequenz C wird im allgemeinen langer sein als die Ausgangssequenz 
S. Ihr elektronischer Northern-Blot wird demzufolge von dem fur S abweichen. Ein 
erneuter Fisher-Test entscheidet, ob die Alternativ-Hypothese der Abweichung von 
einer gleichma&igen Expression in beiden Bibliotheken aufrechterhalten werden 
kann. 1st dies der Fall, wird versucht, C in gleicher Weise wie S zu verlangern. Diese 

45 Iteration wird mit der jeweils erhaltenen Konsensus-Sequenzen C; (/: Index der 
Iteration) fortgesetzt, bis die Alternativ-Hypothese verworfen wird (if Ho Exit; 
Abbruchkriterium I) oder bis keine automatische Verlangerung mehr moglich ist 
(while Cj > C/-f ; Abbruchkriterium II). 

50 Im Fall des Abbruchkriteriums II bekommt man mit der nach der letzten Iteration 
voiiiegenden Konsens-Sequenz eine komplette oder annahemd komplette Sequenz 
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eines Gens, das mit hoher statistischer Sicherheit mit Krebs in Zusammenhang 
gebracht werden kann. 

Analog der oben beschriebenen Beispiele konnten die in der Tabelle I beschriebenen 
5 Nukleinsaure-Sequenzen aus Brustgewebe gefunden werden. 

Ferner konnten zu den einzelnen Nukleinsaure-Sequenzen die Peptidsequenzen 
(ORF's) bestimmt werden, die in der Tabelle II aufgelistet sind, wobei wenigen 
Nukleinsaure-Sequenzen kein Peptid zugeordnet werden kann und einigen 
10 Nukleinsaure-Sequenzen mehr als ein Peptid zugeordnet werden kann. Wie bereits 
oben erwahnt, sind sowohl die ermittelten Nukleinsaure-Sequenzen, als auch die den 
Nukleinsaure-Sequenzen zugeordneten Peptid-Sequenzen Gegenstand der 
vorliegenden Erfindung. 

15 



Beispiel 4 

20 

Kartierung der Nukleinsaure-Sequenzen auf dem humanen Genom 

Die Kartierung der humanen Gene erfolgte unter Verwendung des Stanford G3 
Hybrid-Panels (Stewart et al. v 1997), der von Research Genetics, Huntsville, 

25 Alabama vertrieben wird. Dieses Panel besteht aus 83 verschiedenen genomischen 
DNAs von Mensch-Hamster Hybridzeliinien und erlaubt eine Aufiosung von 500 
Kilobasen. Die Hybridzeliinien wurden durch Fusion von bestrahlten diploiden 
menschlichen Zellen mit Zellen des Chinesischen Hamsters gewonnen. Das 
Ruckhaltemuster der humanen Chromosomenfragmente wird mittels genspezifischer 

30 Primer in einer Polymerase-Kettenreaktion bestimmt und mit Hilfe der vom Stanford 
RH Server verfOgbaren Software analysiert (http://www.stanford.edu/RH/rhserver_ 
form2.html). Dieses Programm bestimmt den STS-Marker, der am nachsten zum 
gesuchten Gen liegt. Die entsprechende zytogenetische Bande wurde unter 
Verwendung des "Mapview" -Programms der Genome Database (GDB), 

35 (http://gdbwww.dkfz-heidelberg.de) bestimmt. 

Neben dem kartieren von Genen auf dem menschlichen Cromosomensatz durch 
verschiedene experimentelle Methoden ist es moglich die Lage von Genen auf 
diesem durch bioinformatische Methoden zu bestimmen. Dazu wurde das bekannte 
Programm e-PCR eingesetzt (Schuler GD (1998) Electronic PCR: bridging the gap 

40 between genome mapping and genome sequencing. Trends Biotechnol 16; 456-459, 
Schuler GD (1997). Sequence mapping by electronic PCR. Genome Res 7; 541- 
550). Die dabei eingesetzte Datenbank entspricht nicht mehr der in der Literatur 
angegebenen, sonder ist eine Weiterentwicklung, welche Daten der Gffentlichen 
Datenbank RHdb (http://www.ebi.ac.uk/RHdb/index.htmi) einschlieftt. Analog zu der 

45 Kartierung durch die Hybrid-Panels erfolgte eine Auswertung der Ergebnisse mit der 
obengenannten Software und der Software des Whitehead-lnstitutes 
(http://carbon.wi.mit.edu:8000/cgi-bin/contig/rhmapper.pl). 
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Beispiel 5: Gewinnung von genomischen DNA-Sequenzen (BAC-Klonen) 

5 

Die den differentiellen cDNAs entsprechenden genomischen Sequenzen wurden aus 
kommerziellen BAC-Bibliotheken isoliert Verwendet wurden BAC-Bibliotheken von 
der Firma Genome Systems, St. Louis MO, die aus humanen Lymphozyten 

10 hergestellt wurden (http://www.genomesystems.com) und solche der Firma Research 
Genetics, die wie folgt beschrieben wurden: Shizuya, H., B. Birren, U-J. Kim, V. 
Mancino, T. Slepak, Y. Tachiiri, M. Simon (1992) Proc. Natl. Acad. Sci. f USA 89: 
8794-8797; http://www.tree.caltech.edu/;. Aus diesen Bibliotheken wurden die BAC- 
Klone mit der Prozedur des "down-to-the-well" isoliert. Bei diesem Verfahren wird 

15 eine Bibliothek bestehend aus BAC-Klonen (die Bibliothek uberdeckt ca. 3 x das 
humane Genom) in verschiedene Gruppen (pools) kombiniert. Dies geschieht in 
einer solchen Weise, daft nach der Durchfuhrung einer genspezifischen PCR in den 
verschiedenen Pools eine eindeutige Klon-Zuordnung moglich ist. Diese Adresse 
zusammen mit dem Namen der verwendeten Bibliothek legen die Klone und damit 

20 die DNA-Sequenz dieser Klone eindeutig fest. 

Die nachfolgenden Beispiele erlautern die erfolgreiche Isolierung der genomischen 
BAC-Klone ohne diese darauf zu beschranken. 

Die verwendete Bibliotheken von Genome Systems waren CITB B und CITB C. 
25 Klone aus der Bibliothek von Research Genetics sind unterstrichen. 
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TABELLE II 

DNA-Sequenzen Peptid-Sequenzen 
Seq. ID. No. Seq. ID. No. 
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Die erfinderischen Nukleinsaure-Sequenzen Seq. ID No. 1 bis Seq. ID No. 76 und 
Seq. ID No. 161 bis Seq. ID No. 1 78 der ermittelten Kandidatengene und die 
ermittelten Aminosaure-Sequenzen Seq. ID No. 77 bis Seq. ID No. 160 und Seq. ID 
No. 179 bis Seq. ID No. 209 werden in dem nachfolgenden Sequenzprotokoll 
beschrieben. 



(1) ALLGEMEINE INFORMATION: 

(i) ANMELDER: 

(A) NAME: metaGen - Gesellschaft fur Genomforschung mbH 

(B) STRASSE: Ihnestrasse 63 

(C) STADT: Berlin 

(E) LAND: Deutschland 

(F) POST CODE (ZIP): D-14195 

(G) TELEFON: (030)-8413 1672 

(H) TELEFAX: (030)-8413 1671 



(ii) TITEL DER ERFINDUNG: Menschliche Nukleinsaure-Sequenzen aus 



(iii) Anzahl der Sequenzen: 1 83 

(iv) COMPUTER READABLE FORM: 

(A) MEDIUM TYPE: Floppy disk 

(B) COMPUTER: IBM PC compatible 

(C) OPERATING SYSTEM: PC-DOS/MS-DOS 

(D) SOFTWARE: Patentln Release #1 .0, Version #1 .25 (EPO) 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 1: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2031 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



Sequenzprotokoll 



Brustgewebe 
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(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:1 

ATTGCATCAG CCCGCCTGGA AGAAGTCACT GGGAAGCTAC AAGTAGCTCG GAACCTTATC 60 

ATGAGGGGGA CGGAGATGTG CCCCAAGAGT GAAGATGTCT GGCTGGAAGC AGCCAGGTTG 120 

CAGCCTGGGG ACACAGCCAA GGCCGTGGTA GCCCAAGCTG TCCGTCATCT CCCACAGTCT 130 

GTCAGGATTT ACATCAGAGC CGCAGAGCTG GAAACGGACA TTCGTGCAAA GAAGCGGGTT 2 40 

CTTCGGAAAG CCCTCGAGCA TGTTCCAAAC TCGGTTCGCT TGTGGAAAGC AGCCGTTGAG 300 

CTGGAAGAAC CTGAAGATGC TAGAATCATG CTGAGCCGAG CTGTGGAGTG CTGCCCCACC 360 

AGCGTGGAGC TCTGGCTTGC TCTGGCAAGG CTGGAGACCT ATGAAAATGC CCGCAAGGTC 420 

TTGAACAAGG CGCGGGAGAA CATTCCTACA GACCGACATA TCTGGATCAC GGCTGCTAAG 4 80 

CTGGAGGAAG CCAATGGGAA CACGCAGATG GTGGAGAAGA TCATCGACCG AGCCATCACC 540 

TCGCTGCGGG CCAACGGTGT GGAGATCAAC CGTGAGCAGT GGATCCAGGA TGCCGAGGAA 600 

TGTGACAGGG CTGGGAGTGT GGCCACCTGC CAGGCCGTCA TGCGTGCCGT GATTGGGATT 660 

GGGATTGAGG AGGAAGATCG GAAGCATACC TGGATGGAGG ATGCTGACAG TTGTGTAGCC 720 

CACAATGCCC TGGAGTGTGC ACGAGCCATC TACGCCTACG CCCTGCAGGT GTTCCCCAGC "7 80 

AAGAAGAGTG TGTGGCTGCG CGCCGCGTAC TTCGAGAAGA ACCATGGCAC TCGGGAGTCC 8 40 

CTGGAAGCAC TCCTGCAGAG GGCTGTGGCC CACTGCCCCA AAGCAGAGGT GCTGTGGCTC 900 

ATGGGCGCCA AGTCCAAGTG GCTGGCAGGG GATGTGCCTG CAGCAAGGAG CATCCTGGCC 960 

CTGGCCTTCC AGGCCAACCC CAACAGTGAG GAGATCTGGC TGGCAGCCGT GAAGCTGGAG 1020 

TCCGAGAATG ATGAGTACGA GCGGGCCCGG AGGCTGCTGG CCAAGGCGCG GACAGTGCCC 108 0 

CCACCGCCCG GGTGTTCATG AAGTCTGTGA AGCTGGAGTG GGTGCAAGAC AACATCAGGG 1140 

CAGCCCAAGA TCTGTGCGAG GAGGCCCTGC GGCACTATGA GGACTTCCCC AAGCTGTGGA 1200 

TGATGAAGGG GCAGATCGAG GAGCAGAAGG AGATGATGGA GAAGGCGCGG GAAGCCTATA 1260 

ACCAGGGGTT GAAGAAGTGT CCCCACTCCA CACCCCTGTG GCTTTTGCTC TCTCGGCTGG 1320 

AGGAGAAGAT TGGGCAGCTT ACTCGAGCAC GGGCCATTTT GGAAAAGTCT CGTCTGAAGA 1380 

ACCCAAAGAA CCCTGGGCTG TGGTTGGAGT CCGTGCGGCT GGAGTACCGT GCGGGGCTGA 1440 

AGAACATCGC AAATACACTC ATGGCCAAGG CGCTGCAGGA GTGCCCCAAC TCCGGTATCC 1500 

TGTGGTCTGA GGCCATCTTC CTCGAGGCAA GGCCCCAGAG GAGGACCAAG AGCGTGGATG 1560 

CCCTGAAGAA GTGTGAGCAT GACCCCCATG TGCTCCTGGC CGTGGCCAAG CTGTTTTGGA 1620 

GTCAGCGGAA GATCACCAAG GCCAGGGAGT GGTTCCACCG CACTGTGAAG ATTGACTCGG 1680 

ACCTGGGGGA TGCCTGGGCC TTCTTCTACA AGTTTGAGCT GCAGCATGGC ACTGAGGAGC 174 0 

AGCAGGAGGA GGTGAGGAAG CGCTGTGAGA GTGCAGAGCC TCGGCATGGG GAGCTGTGGT 18 00 

GCGCCGTGTC CAAGGACATC GCCAACTGGC AGAAGAAGAT CGGGGACATC CTTAGGCTGG 18 60 

TGGCCGGCCG CATCAAGAAC ACCTTCTGAT TGAGCGGTTG CCATGGCCGG TCTCCGTGGG 192 0 

GCAGGGTTGG GCCGCATGTG GAAGGGCTCT GAGCTGTGTC CTCCTTCATT AAAAGTTTTT 198 0 

ATGTCTCGTG TCAGAAAAAA AAAGAAAAGA AAAAAGGGGG CGCCCGGGGG C 2031 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 2: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) L^NGE: 1081 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
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(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 2 

AAGACCCCGT CTCTACAAAG CAAAACGAAA AACAACAAAT GGAGTTGTGC TATGTTGTAT 60 

TGCTTTGCAC AAAATTAGGA ACAGGTGTTT GACAATTGAA TTTGTTTTCT GTGAATTCTA 120 

ACCTCTAAAG GCATGCTTAG AGGTCAAGGA CCTTCCTGTG TAGTTGGTGC AAAAGCAATC 180 

TCCACAGGAC AGCACTGCTT CCATGCTTCA TACATCAGGA AATGAGGCCA GAACTTGAGT 24 0 

ATTTACTAAC ACGTTTTTCA AAAGATGTCA GTGTTATACC TAAAGCTAAA AAAAAGCAAG 300 

GGTTTGTCAT AGAGGGAACC TCTAAATAAT TTCAGGGGTA GGGGAGATGT TGTCAATAGG 360 

AAATGGGATA AAATATCAAG AGACAATGAA AACACTGCCT TGACATGAGG ACCAGCAAGT 4 20 

TTATTCTTTT CATTTTCAGT GATGTTGGGA ATGGACTGGG TTTTAAAAGG GAGCTTGAAG 480 

AGGGAATGTT TGACAGTCAC AGAAGGTTCC TGCAGCAGAT GCCTCTTTTA GCCATTTCTC 54 0 

ATTTTTTTCC TCAAATTTTA CCTACTGAGG CTCAAGCCTT CACAGTGAGC TGATGGTCTC 600 

TACAGGGGAG GGGAGTCTAG GGAATTTATT TGGTATTTGT AAGGCAAGAG GTGATTTCTC 660 

TCTAATATAT CTGAGTTATT GCTCATTTAA AACTGTTAAG TCCAGTATAA TTTTCCCTGA 720 

TATGAAAAAA TGTGCATTTT TTTCACTTAG CAACAAAGTA CCTTCTAATT TCCAATAGTC 7 80 

CGTGAAAGTT GGGGCTGAAG TACCTAAGTG TGAATGTCTC TCCCGTTAAA CTGAGTGTAG 840 

AAATCTGAAT TTTTAAAAGA GCTGTAACTA GTTGTAAGTG CTTAGGAAGA AACTTTGCAA 900 

ACATTTAATG AGGATACACT GTTCATTTTT AAAATTCCTT CACACTGTAA TTTAATGTGT 960 

TTTATATTCT TTTGTAGTAA AACAACATAA CTCAGATTTC TACAGGAGAC AGTGGTTTTA 102 0 

TTTGGATTGT CTTCTGTAAT AGGTTTCAAT AAAGCTGGAT GAACTTAAAA AAAAAAAAAA 1080 

A 1081 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 3: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1318 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
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(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEGUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 3 

GCCAAAGCGC AGGGTCAGCG ACACTTCTTC CGGCCCAACG CCGTGCATGG AGCCCATCC? 60 

GGGCCGCACG CATTACAGCC AGCTGCGCAA GAAGAGCTGA GTCGCCGCAC CAGCCGCCGC 120 

GCCCCGGGCC GGCGGGTTTC TCTAACAAAT AAACAGAACC CGCACTGCCC AGG2GAGCGT 180 

TGCCACTTTC AAAGTGGTCC CCTGGGGAGC TCAGCCTCAT CCTGATGATG CTGCCAAGGC 2 40 

GCACTTTTTA TTTTTATTTT ATTTTTATTT TTTTTTTAGC ATCCTTTTGG GGCTTCACTC 300 

TCAGAGCCAG TTTTTAAGGG ACACCAGAGC CGCAGCCTGC TCTGATTCTA TGGCTTGGTT 3 60 

GTTACTATAA GAGTAATTGC CTAACTTGAT TTTTCATCTC TTTAACCAAA CTTGTGGCCA 420 

AAAGATATTT GACCGTTTCC AAAATTCAGA TTCTGCCTCT GCGGATAAAT ATTTGCCACG 480 

AATGAGTAAC TCCTGTCACC ACTCTGAAGG TCCAGACAGA AGGTTTTGAC ACATTCTTAG 54 0 

CACTGAACTC CTCTGTGATC TAGGATGATC TGTTCCCCCT CTGATGAACA TCCTCTGATG 600 

ATCTAGGCTC CCAGCAGGCT ACTTTGAAGG GAACAATCAG ATGCAAAAGC TCTTGGGTGT 660 

TTATTTAAAA TACTAGTGTC ACTTTCTGAG TACCCGCCGC TTCACAGGCT GAGTCCAGGC 720 

CTGTGTGCTT TGTAGAGCCA GCTGCTTGCT CACAGCCACA TTTCCATTTG CATCATTACT 78 0 

GCCTTCACCT GCATAGTCAC TCTTTTGATG CTGGGGAACC AAAATGGTGA TGATATATAG 84 0 

ACTTTATGTA TAGCCACAGT TCATCCCCAA CCCTAGTCTT CGAAATGTTA ATATTTGATA 900 

AATCTAGAAA ATGCATTCAT ACAATTACAG AATTCAAATA TTGCAAAAGG ATGTGTGTCT 9 60 

TTCTCCCCGA GCTCCCCTGT TCCCCTTCAT TGAAAACCAC CACGGTGCCA TCTCTTGTGT 102 0 

ATGCAGGGCT ATGCACCTGC AGGCACGTGT GTATGCACTC CCCGCTTGTG TTTACACAAG 1080 

CTGTGGGGTG TTACGCATGC CTGCTTTTTT CACTTAATAA TACAGCTTGG AGAGATTTTT 1140 

GTATCACATT ATAAATCCCA CTCGCTCTTT TTGATGGCCA CATAATAACT ACTGCATAAT 1200 

ATGGATACGC CTTATTTGAT TTAACTAGTT CCCTAATGAT GGACTTTTAA GTTGTTTCCT 12 60 

TTTTTTTTCT TTTTTGCTAC TGCAAACGAT GCTATAATAA ATGTCCTTAT CAAAAATG 1318 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 4: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 731 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 
(A)ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 4 
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CTTGGGACAA GACTCTCACC AGCACATCAC ACACGTTCTC CTTGGAAGAG AGAAGCAGTA 6C 

CATCCCGGTT GAGAGGTCAC AAAGCATTAG TGGAAGAAAT GTGGTAAAGG GGGGAAGGTG 120 

TTATGCGGCT GCTCCCTCCG 7CCCAGAGGT GGCAGTGATT CCATAATGTG GAGACTAGTA L9C 

ACTAGATCCT AAGGCAAAGA GGTGTTTCTC CTTCTGGATG ATTCATCCCA AAGCCTTCCC 24 0 

ACCCAGGTGT TCTCTGAAAG CTTAGCCTTA AGAGAACACG CAGAGAGTTT CCCTAGATAT 300 

ACTCCTGCCT CCAGGTGCTG GGACACACCT TTGCAAAATG CTGTGGGAAG CAGGAGCTGG 3 6 0 

GGAGCTGTGT TAAGTCAAAG TAGAAACCCT CCAGTGTTTG GTGTTGTGTA GAGAATAGGA 420 

CATAGGGTAA AGAGGCCAAG CTGCCTGTAG TTAGTAGAGA AGAATGGATG TGGTTCTTCT 4 80 

TGTGTATTTA TTTGTATCAT AAACACTTGG AACAACAAAG ACCATAAGCA TCATTTAGCA 54 0 

GTTGTAGCCA TTTTCTAGTT AACTCATGTA AACAAGTAAG AGTAACATAA CAGTATTACC 60 0 

CTTTCACTGT TCTCACAGGA CATGTACCTA ATTATGGTAC TTATTTATGT AGTCACTGTA 6n0 

TTTCTGGATT TTTAAATTAA TAAAAAAGTT AATTTTGAAA AATCAAAAAA AAAAGAAAGG 72 0 

AAGTAAAAGG A 731 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 5 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2719 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 5 

GGAGACCAGG CCCACAGAGA ACAGGGCAAG GAGCAGGCCA TGTTTGATAA GAAGGTGCAG 60 

CTCCAGAGAA TGGTAGACCA AAGGTCGGTG ATTTCAGATG AAAAGAAAGT TGCCCTCCTC 12 0 

TAT C TAG AC A ATGAGGAGGA GGAGAATGAT GGGCATTGGT TTTAATAAGC AGAAACATTT 180 

TGTTTTAATG GCAGCCTGTT GGCGACGTGC CAACATCCAA AGGCCTTAAC TTATTTTAAG 24 0 

AGGCCGAGGG AGTCTATGAA AATCTCCCCT TTTTTACTTT TTTAAAGAGT ACTCCCGGCA 30 0 

TGGTCAATTT CCTTTATAGT TAATCCGTAA AGGTTTCCAG TTAATTCATG CCTTAAAAGG 360 

CACTGCAATT TTATTTTTGA GTTGGGACTT TTACAAAACA CTTTTTTCCC TGGAGTCTTC 42 0 

TCTCCACTTC TGGAGATGAA TTTCTATGTT TTGCACCTGG TCACAGACAT GGCTTGCATC 4 80 

TGTTTGAAAC TACAATTAAT TATAGATGTC AAAACATTAA CCAGATTAAA GTAATATATT 54 0 

TAAGAGTAAA TTTTGCTTGC ATGTGCTAAT ATGAAATAAC AGACTAACAT TTTAGGGGAA 60 0 

AAATAAATAC AATTTAGACT CTAAAAAGTC TTTTCAAAAA GAAATGGGAA ATAGGCAGAC 660 

TGTTTATGTT AAAAAAATTC TTGCTAAATG ATTTCATCTT TAGGAAAAAA TTACTTGCCA 72 0 

TATAGAGCTA AATTCATCTT AAGACTTGAA TGAATTGCTT TCTATGTACA GAACTTTAAA 79 0 

CAATATAGTA TTTATGGCGA GGACAGCTGT AGTCTGTTGT GATATTTCAC ATTCTATTTG 84 0 
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CACAGGTTCC CTGGCACTGG TAGGGTAGAT GATTATTGGG AATCGCTTAC AGTACCATTT 900 
CATTTTTTGG CACTAGGTCA TTAAGTAGCA CACAGTCTGA ATGCCCTTTT CTGGAGTGGC 960 
CAGTTCCTAT CAGACTGTGC AGACTTGCGC TTCTCTGCAC CTTATCCCTT AGCACCCAAA 1020 
CATTTAATTT CACTGGTGGG AGGTAGACCT TGAAGACAAT GAAGAGAATG CCGATACTCA 108 0 
GACTGCAGCT GGACCGGCAA GCTGGCTGTG TACAGGAAAA TTGGAAGCAC ACAGTGGACT 1140 
GTGCCTCTTA AAGATGCCTT TCCCAACCCT CCATTCATGG GATGCAGGTC TTTCTGAGCT 1200 
CAAGGGTGAA AGATGAATAC AATAACAACC ATGAACCCAC CTCACGGAAG CTTTTTTTGC 1260 
ACTTTGAACA GAAGTCATTG CAGTTGGGGT GTTTTGTCCA GGGAAACAGT TTATTAAATA 132 0 
GAAGGATGTT TTGGGGAAGG AACTGGATAT CTCTCCTGCA GCCCAGCACC GAG AT AC CCA 138 0 
GGACGGGCCT GGGGGGCGAG AAAGGCCCCC ATGCTCATGG GCCGCGGAGT GTGGACCT3T 144 0 
AGATAGGCAC CACCGAGTTT AAGATACTGG GATGAGCATG CTTCATTGGA TTCATTTTAT 1500 
TTTACACGTC AGTATTGTTT TAAAGTTTCT GTCTGTAAAG TGTAGCATCA TATATAAAAA 1560 
GAGTTTCGCT AGCAGCGCAT TTTTTTTAGT TCAGGCTAGC TTCTTTCACA TAATGCTGTC 162 0 
TCAGCTGTAT TTCCAGTAAC ACAGCATCAT CGCACTGACT GTGGCGCACT GGGGAATAAC 168 0 
AGTCTGAGCT AGCACCACCC TCAGCCAGGC TACAACGACA GCACTGGAGG GTCTTCCCTC 174 0 
TCAGATTCAC CTGGAGGCCC TCAGACCCCC AGGGTGCACG TCTCCCCAGG TCCTGGGAGT 18 00 
GGCTACCGCA GTAGTTTCTG GAGAGCACGT TTTCTTCATT GATAAGTGGA GGAGAAATGC 18 60 
AGCACAGCTT TCAAGATACT ATTTTAAAAA CACCATGAAT CAGATAGGGA AAGAAAGTTG 1920 
ATTGGAATGG CAAGTTTAAA CCTTTGTTGT CCATCTGCCA AATGAACTAG TGATTGTCAG 198 0 
ACTGGTATGG AGGTGACTGC TTTGTAAGGT TTTGTCGTTT CTAATACAGA CAGAGATGTG 204 0 
CTGATTTTGT TTTAGCTGTA ACAGGTAATG GTTTTTGGAT AGATGATTGA CTGGTGAGAA 2100 
TTTGGTCAAG GTGACAGCCT CCTGTCTGAT GACAGGACAG ACTGGTGGTG AGGAGTCTAA 2160 
GTGGGCTCAG TTTGATGTCA GTGTCTGGGC TCATGACTTG TAAATGGAAG CTGATGTGAA 2220 
CAGGTAATTA ATATTATGAC CCACTTCTAT TTACTTTGGG AAATATCTTG GATCTTAATT 22 8 0 
ATCATCTGCA AGTTTCAAGA AGTATTCTGC CAAAAGTATT TACAAGTATG GACTCATGAG 2 34 0 
CTATTGTTGG TTGCTAAATG TGAATCACGC GGGAGTGAGT GTGCCCTTCA CACTGTGACA 2 4 00 
TTGTGACATT GTGACAAGCT CCATGTCCTT TAAAATCAGT CACTCTGCAC ACAAGAGAAA 2 4 60 
TCAACTTCGT GGTTGGATGG GGCCGGAACA CAACCAGTCT TTTTGTATTT ATTGTTACTG 2 520 
AGACAAAACA GTACTCACTG AGTGTTTTTC AGTTTCCTAC TGGTGGTTTT GATATTGTTT 2 58 0 
GTTTAAGATG TATATTTAGA ATGACATCAT CTAAGAAGCT GATTTTGCTA AACTCCTGTT 2 64 0 
CCCTACAATG GGAAATGTCA CAAGAATGTG CAAAAATAAA AATCTGAGGA AAAAACCCAA 2700 
AAAATTCCTA AAGAGAATG 2719 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 10: 

(i) SEQUENZ CH ARAKTERI STI K: 

(A) LANGE: 1107 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) ST rang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 10 



gggccgggca 
ciagccgggc 
cccggrgaag 
ggccagaact 
ctcttcgtag 
acccaggaac 
ccaagaagat 
tcattggctg 
tgcactgctg 
tgcaggccac 
ctacggagga 
agatactgca 
gcctcacgct 
acacctccct 
ttggccaaag 
ttagcccatc 
gcagtccggc 
gaacattcgt 
attattgatg 



gcccagctga 
ataggggcga 
agaagctcgc 
gttgcttgac 
acatgatccg 
aagtatctga 
tgatgtggcc 
cctgaacgtg 
tggggccaag 
aggccacgta 
agggcagccc 
gtgaaagccc 
taactggtag 
caccgcgcag 
gagaacctca 
cagactggtc 
ctcacaggct 
gagtgaattc 
ctgatgtaaa 



aggcaataag 
gagaaggccc 
ccatcaccgg 
tccaacatct 
ccactacgrg 
caggggacga 
cgtgtaacgt 
aaggcgactt 
cgca tcatga 
ctgcttggca 
cccaagggca 
aagtccttgg 
tgcccacaag 
gaccctgagt 
agctcctggc 
ctgaagtctg 
gtactttcat 
gcaagcatac 
aaaaaaa 



ctgggctcac 
agaggcgacg 
ctgggagcca 
gcctctgggt 
tccatcctgc 
ggcacccaca 
ttgacctgta 
tttatgatac 
aggaagcttt 
cctcctgtta 
aggcctcatc 
aagctttccc 
cctggcagct 
gaggaggagg 
ctgatccagc 
tccctccatt 
ggtgctctct 
tagcatgtga 



cgctgcagca 
tcagagagaa 
gctttcagtg 
ggtcctaccc 
rggagagcga 
gtccctctcc 
caagctgaac 
atactccctt 
ccgctgggcc 
cctgcagcag 
ccttatcccg 
cagtgaagga 
gtagagccgc 
agctggaaac 
tccttcctgc 
ggcatgaagt 
accttctggc 
tattagggag 



gagttctgtg 60 
gcaaccgcgc 120 
aagatggcag ISC 
atcgttatca 240 
caagaagctc 300 
cataagcctg 360 
ccacaggact 420 
tcctargatc 480 
ctcttcagca 540 
ctcctcgatg 600 
acctgnctga 660 
ctgactgggg 720 
gaacctcccc 780 
ctggggtggg 840 
ccaaggcagc 900 
ctgcccctca 960 
ccccatcccal020 
tttgcaataa!080 
1107 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 11: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1062 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 11 

gtgaatatgt gtgtatatgt gtgtgtatgt gtgtgtgggg tttggggtag aagggaggga 60 

gggggcagga cagtgtggaa tctctagggt gtatgggtag gtagggggca cagttagttc 120 

taagtgggct tttatgctaa aagcctctgg ggatatctgt tttgaaaara aagataggtg 130 

tcccctcctt gctgtcatct agcccagaca ctctgcttgc tctctggcrg tctgctccct 240 
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gggaaggctt 
tgggtctcag 
gatagaagtg 
agtggtgaag 
ggatgcaggg 
tggtcattgc 
ttgacaatgt 
ggctggtggg 
ttgtgatgtt 
ttcaatgggc 
tctgtgtttc 
catctctccc 
tccacgcctc 
cttggggaag 



taggaggacc 
tgcagaggga 
ataaagagct 
ccaggacata 
gaaatcttgt 
cgtttgagct 
gggggggtgg 
gaggcaggag 
ggcaggggag 
acaaaattga 
cccctgccct 
tcatttctgg 
ttttggacat 
cctggggttg 



acccaggaca 
cagtgactgt 
aagaggagct 
ggagatggag 
ctgttaatga 
gctgattttc 
gggatccagc 
aatacccctc 
gggagacctg 
gtgcttgatt 
cccagactgt 
agcagggcct 
taaaggttga 
gccggcttat 



ggatgaccat 
ggatggttgc 
tctgggagcc 
cagggctgtg 
aataggggtg 
atgagtcgcc 
ttattctttt 
cctaagccct 
ggtggtgact 
ttaggtttta 
gtggccagtt 
gagaccctgc 
ttgatgcaaa 
ggggttgcgg 



gctgccatct 
agtctctggt 
ttggaggagg 
agaggaggag 
gggtggggtt 
ttcaaaactc 
attttcaagt 
tagtgtgtgc 
gagttccctt 
tttttttatg 
gaaagtgtct 
cacatctcct 
acaactttac 
eg 



gctctggagc 300 
gggaggtgag 360 
teagtcttge 420 
attctgagga 480 
tggggtgggg 540 
tcgtgtaggg 600 
ccattcttgg 660 
egagcttget 720 
tatcaaaccc 780 
aatgtccaaa 840 
ggtttgtgtt 900 
atgetctgea 960 
aacggggtggl020 
1062 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 12: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERiSTIK: 

(A) LANGE: 1471 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergesteilte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 12 



attacaggca 
acacctttat 
tatgtaaaag 
catacatttc 
aaaatacttg 
atccagcaag 
ggcagaaatg 
ctaccaaaga 
tttatagatg 
ctcatgattg 
ggagaaaccc 
aaaactgccg 
ttgtaaaata 



tgagccactg 
ccctcaaata 
aaatctgaaa 
tccagttggt 
ctgtaaaccc 
caaactttga 
aaaagtgtct 
catttagaga 
gttaagttga 
ttgcagcctc 
ttatattttg 
tttttcatat 
accccttcta 



tacccagcct 
aaacaagtgc 
tttagctgta 
ttgctctttg 
ccagtgcctt 
ggtgctaatg 
cacaagagac 
agaagtgaat 
gaattaatta 
aacgtcttag 
caaactgtcc 
tatttcccca 
gaaaataagc 



ttccttataa 
tcagttctta 
gaataaaact 
cttgttgaag 
caactctttt 
aaagtaaagg 
atcactaccc 
tgagtcaggg 
tgtttatcat 
gcagtaaaac 
attcgttaaa 
cctcctactt 
attaactgga 



aattcaaaga 
ccgtgccctt 
tgataaataa 
taataaaccg 
ggcagaatat 
aaggtggtar 
acgtggggtc 
tgatggtgaa 
ggatggctac 
ttgtctgcag 
tttattgtaa 
tttttttttt 
atgtttcaaa 



gaaaatttct 60 
gcaaggtcta 120 
aaagaaaaaa 180 
ttttaaagag 240 
ttttaaagaa 300 
ttctagtttt 360 
tggctgcttt 420 
cactacatat 480 
taataccaag 540 
cactaaaggg 600 
cctaatacca 660 
tttttgetae 720 
caattttget 780 
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:catt::ac: atcagccact agtgaactc: tacagagatg tacatttaag aLaaaatrag 340 

cttgtgcraa gtgttttaaa aacattgttt actgttaaag gggaattgca ca:ta:ac:: 900 

aaccgggatt gctccctccc tcagttcttt aaaaaacaag agtcaaggct cacaccaazz 960 

tgtaggcLgi gggagctttg ccataggtag atacaatgta gaagtatact 1 1 1 ttaaagc 1 02 0 

atgaagaaga caaggaactt catrataatg taccaggtag aggacattat tattcaaagg 1080 

attatgcaca gctcagtgaa gatgaagtta caatttttct cgcagctttg ttgctattatl 140 

tttcttctgc ataaatgtat gctcatttca ttatgtgcct tgctccctga ttgtgcaaagl2C0 

cttatatata tatatatata gatagataga tagatagata gatatatgag agagatata t!260 

tcagtactac tgaggatgtt tttctgagga tgtttttgtt ctgctggatt aagttatttt I 320 

ccaagttact cttgccagtt atgtcagtaa actattgtaa tggcttagca cactagtcgt 1 380 

acagtcagtg taaatgtttt tcatttacat gttttcatta tatcagctta tcaaatcc: t 1 4 40 

aataaaaaaa attcatagat ttcatttaaa c 1471 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 13: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2738 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 13 



gctccgtgcc 
ggatctcatg 
ccccccccac 
aaagataact 
tcttgtctct 
cctcgcagca 
atctcaccag 
cctccagacc 
caacaccatg 
cacctgtggg 
agcccatgcg 
ctgtgaaaga 
atgcaaggac 
ccggcatacc 
cctt engage 
tcctttccct 



ageatgetae 
actccagcag 
ttgggtgttt 
ttgtgtgtct 
tctcacaggt 
gatgttccct 
tgtgctcact 
cacgacccca 
ctgggctata 
gtctgtgccc 
gaagagaagc 
tgcttctaca 
ttcctgtgcc 
aagaagaccc 
accttccaca 
ttaggagctt 



cctgggaggc 
caccagctgc 
ttgtttgttt 
ctccctttct 
ttgaatcttc 
gtcaatcagt 
gtgagaagac 
acaaaatggc 
agaggcacct 
tggagctagg 
cccctagcgg 
cccggaagga 
agttctgtgc 
actcacagga 
ccatctcgcc 
ctgcccagaa 



acatccaggc 
tctctttcct 
tagcaattca 
aggtatttgc 
agacaaactt 
aggcaaattg 
gttcaacegg 
ctttgggtgt 
ggccctccat 
gagcaccgag 
aaccaaggaa 
tgtgcgacgc 
ccagagattt 
gctgatgaaa 
ttcattccaa 
egggcttgea 



ttgggaaacg 
cttccaagta 
gagctcaaga 
ataggaatca 
ctgggaggac 
gctacccatt 
aaagaccacc 
gaggagtgtg 
gcggccagca 
gtgctactgg 
aagaagcacc 
cacctggtgg 
gggegcaagg 
gagagcttgc 
ctgaaggctg 
agtagcttgc 



ggggtgtcct 
gaettcegtt 
taaagacctt 
gaggagttaa 
teggtccatg 
ctccccagaa 
tgaaaaacca 
ggaagaagta 
gtggggacct 
accacctcaa 
agtgcgacca 
tccacacagg 
atcacctcac 
agaceggaga 
ctgccttgcc 
cagctgaggt 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
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ccatagcct c 
gtccctggcc 
tcacaagtac 
agatactaaa 
gtcacctcaa 
cctgcccaag 
gtcccccctg 
tagcactctt 
gcagcagcaa 
ccccatccct 
tgcattcaga 
gcattttaaa 
ttattcagtg 
aatctgtcct 
actgcaaata 
atatggaatt 
gcctagtaag 
taagaaaata 
tttctacctt 
acatatacat 
agtttgaata 
aagactaaac 
aggttaagtg 
attatatttt 
aacaagaatt 
agtattgttt 
tttattaaaa 
ttaatgagtt 
tagaggcttt 
aaaaaaaaaa 



accctcagt z 
tccctccacc 
aacaccactt 
ggtttttgca 
aagctcaacc 
gagctgcctg 
ttgggcttct 
gccctggggc 
gaacccccac 
catgtgttct 
taattgattt 
tgtcagttac 
atgactggct 
gagtgttcat 
ttgtcataac 
taatcgtaag 
ggaactatgg 
acctttatat 
cagggttgga 
tttcttgtgg 
ttttccacaa 
tggttgtcag 
gtaaaataat 
taacaggaat 
ttctttgctc 
gtaatcacca 
gaagattacg 
ttaaagatgt 
tccgtaaaca 
aaaaaaaaaa 



ccccagaaca 
cctcggtatc 
ctaccrcata 
atatcagttt 
caggttttga 
cagatgctgt 
ggcagctgcc 
ctggggaatc 
ttgccatggg 
cagctggcac 
ttaaagtgta 
aatatgagaa 
tgagatgata 
gctttgtacc 
caacatccaa 
ccatgatcat 
aaaggtttgg 
gatatactat 
tgtagtttag 
agcaatagag 
gatgctgcaa 
ttacatctga 
ccaggcgtca 
ttaagaaaat 
tgtctagctt 
ataaataagt 
ttttacaatg 
aaaacctaac 
tatatcttac 
aaaaaaaaaa 



agccgcccag 
ccctggctct 
ctccccactt 
gtttgaggac 
tctggctaag 
gaacctaaca 
ccctcctgct 
tttgccccac 
cactgtgagc 
tggctctgcc 
tttttcgtat 
agatttggaa 
agagaattct 
aaatttaatg 
aatgacggct 
aatgttaact 
atttctccaa 
gactaggctg 
ttactattac 
ttctccattt 
tgtgagttat 
cagaaaaaaa 
gtcaaaggca 
attactggaa 
aaactactac 
gcatttgtaa 
taactataat 
cttttttaaa 
atataataaa 
aaaaaaaa 



cctatgcagc 
cctccgccac 
gcaagcctgc 
ttgcctctgc 
ggaaatgctg 
atacctgcct 
acccaaaata 
aggttaagct 
ctgggccagc 
atcctgcctc 
t ctggaagat 
aacgagactg 
cgaactgcat 
aacgcgtgtt 
gctatatata 
aaataacttt 
atctgggaga 
tgtatttctt 
catagccaac 
tacagaagca 
cacttcattt 
aaaaaaatca 
ttttgctgac 
ttaaaaatat 
tcaagctgct 
ttcatcagtc 
ctcttgaatt 
gctccattgt 
cttttcaaat 



cgctgccaaa 1 02C 
cccttcccaalOSC 
ccctcaaagc!14C 
aagagcctcal200 
gtaaagtaaal26C 
ctctggacctl32C 
cctttgggaa!33C 
gtctggggcaI440 
tccccctgccl 500 
atttccatca!560 
gttttaagaal620 
ggactatggc!680 
gtattgtgccl740 
ctgtaatcaa!800 
agtgtttgtcl860 
atgtggcactl920 
attttcaaaal930 
ttcagggatt2040 
ctgtagtttt2100 
ttttaaatgt2160 
atcttaaaga2220 
ctgtgtaacc2280 
tttaatattg2340 
atatatatta2400 
taagttctta2460 
attattagct2520 
tggtatctta2580 
cttatgtttt2640 
cttgcaaaaa2700 
2738 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 14: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1710 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzet 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 14 

cgccgcggcc cctcctccca gagcggcagc cttttcccgc gcgtgctgcc ttcgccgctc 60 
gggccgcccg ggggaaaaca tggcgtctgc cctggagcag ttcgtgaaca gtgtccgaca 120 
gctctcagct caagggcaaa tgacacagct ttgtgaactg atcaacaaga gtggggaact 180 
ccttgcgaag aacttatccc atctggacac tgtgctcggg gctctggatg racaagaaca 240 
ctccttgggc gtccttgctg ttttgtttgt gaagttttct atgcccagtg ttcctgactt 300 
cgaaacgcra ttctcacagg ttcagctctt catcagcact tgtaatgggg agcacattcg 360 
atatgcaaca gacacttttg ctgggctttg ccatcagcta acaaatgcac ttgtggaaag 420 
aaaacagtga caacataaga tccaatgtgc tgccatcttt gagaacttat ctgaaagaga 480 
tgtcatttct gacagcccct gcgaggaatt ggcatcctta agcaagccat agacaagatg 540 
cagatgaata caaaccagct gacctcaata catgctgatc tctgccagct ttgtttgcta 600 
gcaaaatgct ttaagcctgc ccttccata- cttgacgtgg aratgatgga tatctgraaa 660 
gagaatggag cctatgatgc aaaacacttt ttatgttact attattatgg agggatgatc 720 
tatactgggc tgaagaactt tgaaagagct ctctactttt atgaacaggc tataactact 780 
cctgccatgg cggtcagtca tatcatgttg gaatcatata aaaagtatat tttagtgtct 840 
ttgatattac ttggcaaagt acaacagcta ccaaaatata catctcaaat tgtgggtaga 900 
ttcattaagc ctcttagcaa tgcataccac gagttagcac aagtgtattc aaccaacaac 960 
ccctcagaac tccgaaacct ggtgaataag cacagtgaaa ccttcactcg cgataacaaci020 
atggggctgg tgaagcaatg cttgtcatct ctttataaga agaatattca gaggctaaca 10 8 0 
aagacctttt taactctatc attacaagat atggcaagtc gtgtgcagtt gtctggacctl 1 4 0 
caggaggcag agaaatacgt tctgcacatg atagaagatg gtgagatttt tgcaagtatt 1200 
aaccagaagg acggtatggt cagtttccat gataaccctg aaaaatataa taacccagccl2 60 
atgcttcata acattgatca ggagatgctg aagtgcattg agctggatga gcggctgaaal320 
gccatggacc aggagatcac agtgaaccct cagtttgtac aaaagagtat gggctcacaal380 
gaagatgatt caggaaacaa accatccagt tattcttgaa actaacatcc atcctgagctl 440 
aaacaagaga aactaccatc ttggccagtg acaagtgttc ggagggcagc agagaggaccl500 
aagcctgtgt cacctggaga ctaagaaatt aagttttgtt ttgacatctt cagtcctgtgl560 
tgctttcaga aaaccatttt ctctgcaaag aaaggaaaca gatttgcaaa ctttaaagtcl 620 
tgtcgtggat ttatttatcc tcagattatt gttactgcat taaatctacc tttttgttttl 680 
aagttgcttg aacattaaaa aaaaaaaaaa 1710 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 15: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 3159 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



WO 99/47655 119 PCT/DE99/00909 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 15 



cgctggataa 
gtggaaagaa 
tcgagaccct 
agcttggaga 
atgattgcta 
aagcttccgg 
aatcccaagc 
tggtatctgt 
tgtttttttt 
atagctcaaa 
cttctttggg 
ttaaacactt 
cacacggtct 
caagctctat 
tactgtaatc 
ttattgcacc 
ggtt catcaa 
ccaaaggtag 
aaatctgtga 
ctgcttctct 
ggaagatgag 
caagttctcc 
atagaatcta 
agcacagatt 
ttttttgcta 
ggagagctgg 
agttattaaa 
gactggggaa 
cattttgtga 
gtcaagtaga 
ctagcgatta 
gaaatttcct 
tagattgaaa 
gcacatggcg 
tccaagactt 
aaaaaaagag 
attttgatta 
tgcatgatat 
aaccgatttt 
tgaatattgc 
ctcattgtac 
ctgcaaaatg 
tttctaaatt 
ctgttacatg 
tgatctattt 
ttgagctata 
gttcctgagg 
taataaaaat 
ctatgtagtg 
caaactgaaa 
ggccagtgtt 
ctgagaaaca 
aatgtacatt 



aagcattaac 
gctgtgctct 
caatctctat 
tgcagtgagt 
catgcgatcc 
atcactcacc 
tcaggggctt 
tctttcgtag 
ttgcatttgc 
aaaggtttta 
aattagctaa 
tatgtttaca 
tctaagactg 
ctctgagcta 
ctgaaacatt 
gttagtatta 
araaagcaaa 
gaagaaagca 
ggaagtttaa 
cgaggcacta 
gcaccgagat 
ttaagggcct 
tgtggtatat 
atgccctgcc 
tcaagaactc 
tttattttct 
aagcatcaca 
agggggacta 
atgtagacta 
tgtttttctg 
tttattacat 
cagccactgg 
tctacacatc 
ataaattatg 
ctcatggagg 
aaaaaattaa 
tccacctgca 
tagcagagta 
tatagaatac 
acattccctt 
atgtattgaa 
tgctttccca 
ctaattgcca 
gcagcttagg 
cttttcaaat 
atgtaaatgt 
aagtatatct 
aatgggtaac 
tgattaatgc 
tgatccacct 
ctatatcggt 
gtaaaaaata 
tataaataaa 



catcagatcg 
tcctgtgggc 
tttcacatcc 
gggacggatg 
agaagtgccg 
atttctttac 
ctcagcattt 
cacagtgttt 
acagtataca 
gcatggtcaa 
atgatgcaat 
gaattgagct 
aaggataaat 
taatttgttt 
tgtgttactt 
gattctgtgt 
accttgcaat 
gagggaaata 
tcttccaaag 
gattaggagt 
aagttcatca 
gaagcacagg 
gatgtggtca 
cacttcaatg 
cggaccttgc 
gccctgtgcg 
atgtagatct 
tttattctgc 
tggatacact 
ttatgtaagc 
gctagatggg 
agggatttcg 
atttcattaa 
gatgcagtac 
tgtttgctgt 
attcaaaaat 
tgttttatta 
ccactagtaa 
tttttacatg 
ctggtttcac 
gctagaatcg 
taatgaacac 
actgtttcta 
cagactagat 
aatctttgag 
gtttgtttaa 
gatttttttt 
tttttgtttt 
aatacatatt 
catatgtgag 
tatactaact 
aaaacaacaa 
atactcaaat 



agtctcccag 
ttcctttggg 
agtgtttcag 
ttaggattcg 
ggcagcctac 
tgagagtgtc 
acctaatttc 
atgtttttcc 
caaaagaata 
acaggcttat 
aaacctgttt 
gcagaaagtg 
ttaatgcatt 
ttaatgcaaa 
acctttggag 
accttggaag 
atcagctaga 
tttcagtcat 
agtcaatgtc 
cttcaataag 
ttaggtgtga 
tgtccaaaga 
gcccctggtc 
aatacctact 
ccatggagaa 
acgagtttca 
ccaggctggt 
cttaaatcaa 
cctaatagat 
aataattttt 
ttctttgcat 
accatatttg 
aaattgtgcc 
attgaagaga 
tttacaggaa 
tgttttgaaa 
aatattttga 
tgcacaaaca 
tgcaactcca 
aaacccattt 
agtcaagaaa 
tagtcaccag 
tttatatttg 
cttgtttttt 
atcccaggaa 
aaaacaggtg 
ctcatactcc 
tcactagcga 
atagttatct 
tccgtccaaa 
ttcatttaaa 
gttgtctaaa 
caaaaaaaa 



tgaaaggcgg 
taaaggagct 
gtgtggaatt 
aaatggtctc 
aacattgtga 
ccctggcaac 
tgaaaggctc 
tgtttattgt 
tggggttgta 
ggtttaaaat 
tgttttagaa 
caagacatgc 
tcagaaacta 
gacactagtt 
gtagaaatta 
ttatgtcatt 
tttacactcc 
catttccaaa 
agacatcagg 
agacttaaca 
gcactgctca 
aaagcgttaa 
tgtgatcagc 
ctcctccatt 
gtttagagag 
gctggccaag 
tttttgtttt 
tggcaaataa 
tgatgtagtc 
ccgtgtctta 
gtgggttcca 
tcatttggat 
ttagaaaacg 
gatgaagtca 
aaaataaaaa 
atgtacagat 
taatgtggat 
tgtacaatat 
tccgttatgt 
atacatattt 
aataaagccc 
cacagaataa 
atttatattt 
ccaatgcagc 
aaaaaaaatg 
aggcaagtga 
aaaagctagt 
acttccatga 
atacacagtg 
agatgttact 
gtatttattc 
atgcaacagc 



aagtctataa 60 
gcaatgatca 120 
tgtaaaggcc 180 
ctgaactgta 240 
cacggctttc 300 
tgcttaacaa 360 
ttctgaaagg 420 
tttgggtttt 480 
atgatcctga 540 
gtgttattct 600 
tgtctaggaa 660 
caatttgaga 720 
aacatcacag 780 
tgataatata 840 
taccaataaa 900 
aatataggct 960 
gggacgttgcl020 
gtcattatcal080 
cctctgttgcll40 
tgaggtatatl200 
cccttgctggl260 
gtccatcttal320 
aagaacctacl380 
ctccatcactl440 
gaactcttgtlSOO 
aaaggagtcal560 
ttgttgttaal620 
gtcaagatgal680 
ataaaaggggl740 
ttgagtatggl800 
tataggtgcal860 
gagctgttatl920 
caaagctgttl980 
cttccaagtt2040 
taaaaaaaga2100 
caagtccaat2160 
gtttacactt2220 
ggtcattcat2280 
aaggattaca2340 
cttagtgagg2400 
cattctccaa2460 
tctccaacat2520 
catttggagt2580 
ataatgagta2640 
ctctgctcca2700 
gtgatttatt2760 
ccctactctt2820 
catttccttt2880 
taagatttaa2940 
gctctgggtg3000 
taaaatgcct3060 
ttttatagta3120 
3159 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 16: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1680 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 16 



aataatttga 
ttttttcttt 
ctagcttggt 
attacggttt 
aaaagaaaca 
aagactggac 
accagcaatt 
aaaagggtcg 
acatgaagtc 
tctagatgcc 
tacgcatgga 
ggtgctgggt 
aaaaaaaata 
gcccttaacc 
tgaaaaaaaa 
gaagaaatgc 
aatattttcc 
taaaggggaa 
aagaatttaa 
aggcattaaa 
cttatgttgg 
ttgcatcaag 
agaggcaggc 
gggtgtagga 
tgcatggtgc 
gtgtgcatgg 
tttccagtaa 



tgcatctgga 
tttcttccct 
tcctttccaa 
gaacataatt 
caacaatagt 
aaaacaacac 
gcagcactta 
atgatatttc 
cgctgggaaa 
ttaatatttg 
atcactattc 
gacagagcca 
tatgaaatct 
cagccttttc 
aggaaaaaaa 
ctctatgtag 
ccacaaaaga 
tcatgattat 
aataattttg 
tcaagacaaa 
tttagctgca 
aacccatagg 
aaatccatgt 
tataaaaacg 
tttcagacat 
gcagacacat 
tcctaatttg 



atttatattt 
ccctgctgcc 
gtgtcaaata 
ggagaacctt 
ttaagaaatt 
aaaggcagaa 
caatcactaa 
actgatggta 
tagatgttct 
catgataagc 
ctggttatct 
tgagccagcc 
ctgtagcctt 
cagtgtgtaa 
gaaaaaagga 
gtgaagtgtt 
aacacttaac 
aagtccttca 
aacgaattta 
tcatgtgctt 
gcctccttgg 
gtgtacaaaa 
cacaagggta 
cactcttgag 
tagccttgtt 
tttgcctcta 
cacgaagata 



ctcatattgt 
tctctcctct 
ggacacccat 
tccttcaagc 
ttttttttaa 
aggaaagaaa 
ttcccttaag 
gatcgcagcc 
gtctctatga 
tagttttatt 
caccaacgaa 
attttataag 
tagttatcag 
cccagtttga 
aaaaaacagt 
ctctctgcat 
agaggcaagt 
gcccttggac 
ttttcccctc 
gagaaaaata 
aggtagaatt 
ggttctataa 
aagcttacag 
aaaacaaatg 
caacaaattt 
tgtctcttaa 
taatgtccac 



tgtagatttt 
caacagtcct 
cttaccggcc 
agaaacaagc 
ataaaaaaaa 
ctgaagaaag 
gttgaaactg 
cctgcaacgt 
caatatattt 
ggtttagtat 
ggctaggagg 
cactctgatt 
tacagattta 
aatcttaaaa 
ttgaacacaa 
gcaacagtaa 
gcaatttata 
tctaaattga 
agtttttgag 
aaattaatga 
tatttattta 
aatctgcatt 
tttacaaact 
taatcagggt 
cttgrattga 
aattttaatt 
attacgtgcc 



aacattgtat 60 
ggtacctggg 120 
aatgtccaaa 180 
aactgaggga 240 
ggaaaagagg 300 
aagataatag 360 
taatgacata 420 
agcctttgtt 480 
taactgactt 540 
tcttgttgtt 600 
cggcgtcaga 660 
tctaaaagtt 720 
ttaaatttcg 780 
aaagaaaaaa 840 
aggctctatg 900 
aaattaatat 960 
aatttatatclC20 
ggggattaaalC80 
ggcattaaaall40 
aaacacagcal200 
aaattactggl260 
atagagacaal320 
gggaacgccal380 
gctgaaaactl440 
cagatccatal500 
aaaaatacrcI560 
ttgccttgaa!620 
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arctaaaaaa caaaaaacaa aaaagaaaag gaacaaaaaa atacaacaaa gt ga ca t cac 1 680 
(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 18: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1722 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 18 



cattgtttgc 
tagtcaccat 
actacagcga 
aggggcaggt 
aatggaacta 
gggaggagat 
tggcaggatt 
gttgtcgcta 
actatggtga 
caaccacttt 
ctgaatacga 
ggaaaggggc 
gaagtttctg 
ggcctttctg 
tttcacatgt 
tatacagtgc 
tttttactgc 
agaggtgcag 
caaaagcagg 
gcatgcttag 
aaatggggaa 
aattagaaga 
ccgtgaggat 
ggattcagat 
aggagtttga 
accctggaac 
gggaaaggct 



caaaatccca 
ggcctggggc 
tgatgggtgg 
gatagtggcc 
cgcctgcatg 
caacagggct 
ccagagccgc 
cagcaagagg 
ggaaatggac 
ctctgcagtg 
ctgtgaattt 
cggggacagg 
ctgctctctt 
actagtatca 
ttcatagcaa 
gcatgcttac 
agaatgaact 
tgaaggttct 
ctttctgccc 
caatccaagt 
atggaagggt 
caaacgttag 
cactctcaaa 
tgggaacttg 
gtcactggca 
cctggggagc 
gccctgggga 



ggcagcatgg 
cagtatggcg 
gtgaatttga 
gtgaggagca 
cccacgccac 
ggcatggaat 
tacttcgagt 
tgcccatatt 
atgatttcct 
gaaagggatc 
gcaaatgttt 
agggtgtcca 
tccttctccc 
cacttctaat 
ctgctttata 
agccgggctt 
gcaagttcag 
ctacagctaa 
tgagggacat 
gcagagctct 
ttggaggcag 
catacccagt 
tgagattaaa 
tggggatgag 
cctagaagcc 
tactggcaaa 
tcaactttcc 



acctcagtct 
attatggata 
accggcaagg 
tcttcagcaa 
agagcctcgg 
ggtaccagac 
cagtgctgga 
cctgctggct 
acaattatga 
gccagtggaa 
agatttgcca 
catatgttaa 
tgagctggta 
aaaatccaca 
tgactgatga 
ctggagcacc 
catagtggag 
gcctgtttga 
cttcccactc 
ttgctccagg 
agctgaaaac 
aaggaaaatg 
aacaaggaag 
agtgaccagg 
tgcccacgat 
ctctcctgga 
ttccgtgtgt 



tctctgggta 
cccataccag 
cttcagctac 
gaaggaaggt 
ggaacccacg 
gtgctccaac 
tcgggagtgg 
aacaacagaa 
ttactatatc 
gttcataatg 
cataccaaat 
catcagttgg 
actgcaatgc 
attaaaccat 
tggcttcctt 
agctgcagcc 
gggagaggca 
atgatacgta 
ccctgctcca 
agtgaggaga 
agggttggaa 
agtgcagggg 
cagagaatgg 
ttgaactggg 
tcctaggaag 
ttgggcctga 
ggct caggag 



cttctgcccc 60 
cagtatcatg 120 
cagtgtcccc 180 
tctgacagac 240 
gagtgctggr 300 
aatgggctgg 360 
cagttttact 420 
tatccaggtc 480 
cgaggagcaa 540 
tgccggatga 600 
ctgggtgaaa 660 
atctcctata 720 
caacttcctg 780 
gtttctcact 840 
gcacaccaca 900 
tggctactgc 960 
gaactggaggl020 
ggttccccacl080 
catgagccatll40 
ctgggaggtgl200 
ggatttcctg!260 
ccaggggaacl320 
tcagagaatgl380 
aagtggaaaal440 
gctggcagacl500 
tttttttggtl560 
ttcttctgcal620 
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aagatggcgc catctttc:: cctcctgtga tgtcctgccc ccaaccatt: gtact cttcal 58 2 
ttacaaaaga aataaaaata ttaacgttca ctatgctgaa aa 1722 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 19: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1612 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 19 



ggccatggaa 
aattacctct 
aaaagtcagt 
tggcaccagt 
caacagagta 
gagaaacggt 
tgggtattgg 
gaaacaactt 
aacaagcaga 
cgaatgtcat 
caatatttgg 
atgtcagata 
caatgatttt 
caggatatga 
atgaaggaga 
agccagccaa 
caaatcataa 
gcagccctgt 
catccttaac 
tgtaccacct 
tctggatatt 
taagccatgt 
acaaatgtgt 
tattctattg 
ttaaaatata 



attaaagttg 
gccatcagat 
gtatgcagta 
tgaagtagag 
tcatgagcct 
gacccctgga 
tgtaaatgaa 
caatcacatc 
agagaagctt 
gcaggacaaa 
gaaatctgaa 
taatatcgtt 
catggggtat 
tgggatcatc 
agcagagaaa 
accaacacca 
atccccccac 
ccaccattcc 
agctttaagg 
atataaacat 
ttgtttattt 
gaataagtag 
aacttttcca 
ataccaaagc 
aagagtatag 



aaaaagactt 
gactttaaag 
agttctaatc 
gaacttctaa 
gtatatgcca 
ccaaactttc 
tccatacaca 
agtcccattc 
cacaccccgc 
gatgcaccct 
caccagaatt 
cattccctgc 
cagcaggcag 
catgctgagc 
ccgtcctacc 
cttcctagaa 
aaaaattcca 
ccatttgatg 
atgagaatgg 
cctttgaaga 
tttctgaagt 
tagtcattat 
gttacttgac 
atttctaata 
tatattaact 



gaagactgga 
gtacaggaat 
acagtgcagc 
gacaagcctc 
atccctttta 
aagaaaggat 
atatgggcaa 
cgccagtgcc 
aaaaaaggct 
ctccaaagcc 
cttcacccac 
ctccagacat 
aagacagtga 
tggttgtgat 
accccatagc 
aaagatcaga 
tatctctgaa 
ctcagacaac 
caaagctggg 
agaaactaag 
ccaaaaaatt 
ttgtgaaaaa 
acgattcagt 
agagcttgtt 
ggcattgtaa 



gaaagtacag 
aaaagtttat 
atacaatggc 
agagagaaac 
caggcctaca 
aaagattaaa 
tggtctttca 
tcatccccga 
aatgactcct 
aaggctgagc 
ttgtcaggag 
aaatgataca 
agaagataag 
tgatgatgag 
tccccatagt 
agctagtcct 
agagcaagaa 
tggagatggg 
aaaaaaggrg 
aagcatttgc 
atcattacag 
ttcccaaaaa 
gggggaaaac 
aaarttaaga 
ttttgatqat 



ttctgtcttc 60 
gatgatgggc 120 
accgatggcc 180 
tctaaatccc 240 
accccacaga 300 
actaatggac 360 
gaggaaaggg 420 
tcagtgattc 480 
tgggaagaat 540 
cccagagaga 600 
gacgaggaag 660 
gaaccggtga 720 
aagtttctga 780 
gaggaggagg 840 
caggtgtacc 900 
catgaaaaca 960 
gaaagcttag!020 
actgaggatcl08C 
atctaagagt!140 
aaatttctct!200 
tgtaccatat.1260 
gctggggaaal320 
cagcattttt!360 
ataaagttat!440 
acaaagattg!500 
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aaagatcata ggaaagcatt gcccttcatc acagaagtat tcaactctga caaataaa:al 560 
tgtcatcctg aattaaaaat gccttaataa aagtacatcc tcctgctaaa aa 1612 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 21: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1304 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 21 

agaagttccc aggcatacgg ccttacctgg ctacactggc aggcaacttc cgaatgcctg 60 
tgttgaggga gtacctgatg tctggaggta tctgccctgt cagccgggac accatagact 120 
atttgctttc aaagaatggg agtggcaatg ctatcatcat cgtggtcggg ggtgcggctg 180 
agtctctgag ctccatgcct ggcaagaatg cagtcaccct gcggaaccgc aagggctttg 240 
tgaaactggc cctgcgtcat ggagctgacc tggttcccat ctactccttt ggagagaatg 300 
aagtgtacaa gcaggtgatc ttcgaggagg gctcctgggg ccgatgggtc cagaagaagt 360 
tccagaaata cattggtttc gccccatgca tcttccatgg tcgaggcctc ttctcctccg 420 
acacctgggg gctggtgccc tactccaagc ccatcaccac tgttgtggga gagcccatca 480 
ccatccccaa gctggagcac ccaacccagc aagacatcga cctgtaccac accatgtaca 540 
tggaggccct ggtgaagctc ttcgacaagc acaagaccaa gttcggcctc ccggagactg 600 
aggtcctgga ggtgaactga gccagccttc ggggccaatt ccctggagga accagctgca 660 
aatcactttt ttgctctgta aatttggaag tgtcatgggt gtctgtgggt tatttaaaag 720 
aaattataac aattttgcta aaccattaca atgttaggtc ttttttaaga aggaaaaagt 780 
cagtatttca agttctttca cttccagctt gccctgttct aggtggtggc taaatctggg 840 
cctaatctgg gtggctcagc taacctctct tcttcccttc ctgaagtgac aaaggaaact 900 
cagtcttctt ggggaagaag gattgccatt agtgacttgg accagttaga tgattcactt 960 
tttgccccta gggatgagag gcgaaagcca cttctcatac aagccccttt attgccactal020 
ccccacgctc gtctagtcct gaaactgcag gaccagtttc tctgccaacg ggaggagttgl060 
gagagcacag ttgccccgtt gtgtgagggc agtagtaggc atctggaatg ctccagtttgl 1 4 0 
atctcccttc tgccacccct acctcacccc tagtcactca tatcggagcc tggactggccl200 
tccaggatga ggatgggggt ggcaatgaca gcctgcaggg gaaagagctt tcgcccgtggl260 
acgattttag ggggggtttc gccaccagtt ggtgtggggg gtta 1304 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 22: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1533 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partieile cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 22 



gcgaggagct 
aatctctaaa 
actcaccgtg 
tcacagggac 
tggccacaag 
gagatcttat 
gctcccctgc 
caacgccaat 
ctacaaaaag 
gggcctttcc 
cacagaagac 
agaggggcct 
aaggaagatt 
caaactgatt 
gacacttggc 
catgaaggac 
tcagctcctg 
tctgtctggg 
ccctctactg 
ggtcatagct 
gcatatcata 
tggaaatggc 
cttttcagtg 
tgctgagtcc 
aagtcttttc 
ttcattaaaa 



ggcacgcagc 
acatcagtgg 
tgcttcaaca 
tctggtgtca 
aaacagcgca 
ctcgagatca 
aaccagagtg 
gtcaccgtca 
ccggcgccct 
agcaactgcc 
cctgcagggc 
gaggccgtcc 
tacaacgggg 
gacggggagt 
cagggaatgt 
agtgatgtgg 
gcaattagct 
cgaagggtag 
cctcttcctg 
aaatgcaaca 
aagtaagcct 
caagtttagg 
gtgttgcagc 
aggccaccaa 
ttgcaagacg 
agaaatttga 



cagggccttt 
atggtgatcc 
ttgatgggca 
cagtgaacgg 
cttacttgcg 
caccgagcag 
tggtggtggg 
ccatccaggg 
tccagcgaca 
acggactgct 
ccagccagaa 
taacagtgaa 
aagagcagat 
acaaggatta 
ccagggagct 
ggaggccgtg 
ggactccatg 
gggtgggtag 
cctctcccca 
aagtctgtat 
ttctggtgaa 
cactctgctt 
ccccagatgt 
tcaggcaaat 
tttttcttct 
ttgaaaataa 



gctcaagaag 
ccactttgtt 
gcccggggac 
agagttaatt 
cactatcacc 
agtcatcttg 
gagctggggg 
ctccatagcc 
ccacctgggt 
gggtcagttc 
cctcactcac 
aggccaccaa 
agactgctgg 
cctggcatcc 
ctgaagctgg 
gggcagctct 
acccacccct 
gggcgggaag 
ccctgcccac 
cttgtcccaa 
ggaaggttgc 
tttgccttac 
gtggccaacc 
agcccataca 
gctgtggtat 
aaa 



ccataccagc 
gtggatttcc 
atcctcaggc 
ggggcacccg 
atcctcatca 
gatggtgggg 
ctggaggtgt 
tttgtcatcc 
ttctacattg 
ctgaatcagg 
cctctgctcc 
gtcccagtgg 
tttgccagga 
catccatttg 
cagccttaaa 
tttcatggct 
ggtgcagcat 
cctgagtgca 
atccacagag 
cctgcttttc 
tatgaaactt 
actaatgctt 
tctgctgcaa 
tttgatcgtt 
cttgccctta 



caagaattaa 60 
ccctgagcag 120 
tggtctctga 180 
cccctccaaa 240 
acaagccaga 300 
acagactggt 360 
ccgtgtctgc 420 
tcatccacct 480 
ccaacagcga 540 
atgccagact 600 
ttcaggtggg 660 
tctggaagca 720 
acaatgccgc 780 
acacagggat 840 
gatgcaagtg 900 
tgtacacgcc 960 
agatccgacg!020 
aatgtcattt!080 
gggagagaagll40 
tgttctgttal200 
tttttcttggl260 
agaaagctgt!320 
aggaatctctl380 
gtaaaccatgl440 
aaaattagttlSOO 
1533 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 23: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1304 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 23 

caagtgtgag ccaccacacc tggcctggaa ggaacctctt aaaatcagtt tacgtcttgt 60 

attttgttct gtgatggagg acactggaga gagttgctat tccagtcaat catgtcgagt 120 

cactggactc tgaaaatcct attggttcct ttattttatt tgagtttaga gttcccttct 180 

gggtttgtat tatgtctggc aaatgacctg ggttatcact tttcctccag ggttagatca 240 

tagatcttgg aaactcctta gagagcattt tgctcctacc aaggatcaga tactggagcc 300 

ccacataata gatttcattt cactctagcc tacatagagc tttctgttgc tgtctcttgc 360 

catgcacttg tgcggtgatt acacacttga cagtaccagg agacaaatga cttacagatc 420 

ccccgacatg cctcttcccc ttggcaagct cagttgccct gatagtagca tgtttctgtt 480 

tctgatgtac cttttttctc ttcttctttg catcagccaa ttcccagaat ttccccaggc 540 

aatttgtaga ggaccttttt ggggtcctat atgagccatg tcctcaaagc ttttaaacct 600 

ccttgctctc ctacaatatt cagtacatga ccactgtcat cctagaaggc ttctgaaaag 660 

aggggcaaga gccactctgc gccacaaagg ttgggtccat cttctctccg aggttgtgaa 720 

agttttcaaa ttgtactaat aggctggggc cctgacttgg ctgtgggctt tgggaggggt 780 

aagctgcttt ctagatctct cccagtgagg catggaggtg tttctgaatt ttgtctacct 840 

cacagggatg ttgtgaggct tgaaaaggtc aaaaaatgat ggccccttga gctctttgta 900 

agaaaggtag atgaaatatc ggatgtaatc tgaaaaaaag ataaaatgtg acttcccctg 960 

ctctgtgcag cagtcgggct ggatgctctg tggcctttct tgggtcctca tgccaccccal 020 

cagctccagg aaccttgaag ccaatctggg ggactttcag atgtttgaca aagaggtaccl 080 

aggcaaactt cctgctacac atgccctgaa tgaattgcta aatttcaaag gaaatggaccl 140 

ctgcttttaa ggatgtacaa aagtatgtct gcatcgatgt ctgtactgta aatttctaat 12 00 

ttatcactgt acaaagaaaa ccccttgcta tttaattttg tattaaagga aaataaagtt 12 60 

ttgtttgtta aaaaaaaaaa aaaaaaaaaa aaaaaaaaaa aaaa 1304 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 24: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2403 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
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(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzeinen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREiBUNG: SEQ ID NO: 24 



gtccctggcg 
aatgtccagc 
aagaggccgc 
ggagctggga 
tgctgaaagt 
gaagacgcct 
gtccctgagc 
acacaccttc 
gggagaggga 
cagggcccct 
tgctggcttt 
aggaacgtag 
cggaacacct 
gacagtggcc 
tcttggagca 
ggactttgtc 
tgggacctgt 
ggacgggggg 
aatgaccctt 
ctgctgtgag 
agatttagac 
agagctttta 
gcttcaggta 
gcccgttgca 
tgcagctcca 
tgtgggtagg 
gatttgacat 
aggcctcatt 
ggtcccctct 
cacgggactt 
gggagggaga 
ttgaggggac 
ttttggcgtc 
ttaactttgc 
cgggcaaagc 



ccctgccttt 
ctcggagacc 
tggggacact 
agaccacact 
taaggaatgt 
catgggaacg 
tgagacgcaa 
caggcctgtg 
agtattttgc 
ctctcctccc 
tgcacttttt 
atgtcggggt 
ggcatccttc 
caagcaaggc 
tctgccttgt 
ctggccttcc 
cgtctcagcc 
tctcgtgccc 
ttcaggatgt 
ccctgagatc 
acctgaaact 
aagaatgcat 
tggtacaatc 
cccactttgg 
ggctcgcgca 
gggtggacgt 
ggaaggcctg 
ctttgaacat 
cccctctgac 
ttagtttgcg 
tactatagaa 
attggacggg 
tactgattcc 
ctatttgttt 
tcttcatttt 



agccgtgggg 
ttcacaaagc 
gtgctgtttt 
ggtggcagaa 
gtaaaacctc 
aacttggaca 
gttggctggg 
gcctgcctcc 
cgaaatatga 
acctggactt 
tgatggcaga 
gtcttgccct 
cccagcactt 
ctcactcgca 
gcctggcact 
cttcatggcg 
tgttggtttc 
agatgaaacc 
ctcaaagctt 
ctcctcccag 
gggcgtggag 
gtttttttcc 
aagtggggga 
ctggcgtctg 
gttttctctc 
gcacgggtgc 
ttgctttgct 
caactctgaa 
tacctaaaat 
aagggcctag 
aggagaacac 
ggccgggggc 
tccaactctc 
ttgggtgagt 
gagagagaag 



cccccacctc 
cttgggaggg 
gtttcgtttc 
tcctaaaatt 
cacgtgactg 
ggtgttgggt 
tggtccacac 
aaagatgtgc 
gaactggggc 
ggggggaact 
agtgtgacct 
ggggggcttg 
gcattaccgt 
gccacttctt 
ctgccggtgc 
tctatgacac 
tcctcattgc 
atttggaaac 
gtgccaaagg 
ctcaagggac 
agaagagccg 
tggttggaat 
ttttcatgct 
ctggagagga 
tctccctgga 
atgattgtgc 
cttgagaata 
gtttgataca 
caatacctaa 
atagggagag 
tgcctacttt 
gggggttggg 
caccccacaa 
ttcccccctc 
aaaaactgtt 



caccctctgg 
tgatgagtgc 
tgtgatctcc 
aaaggaggca 
tttggtgcat 
tgaggcctct 
cctggctctc 
aagggcaggc 
ctcctgctcc 
gagaaacact 
gagagtccca 
gaacctctga 
ccctgctctt 
caagagctgc 
cttgggaagg 
ttttgtggtg 
ctcaaaccct 
tcggcagcag 
tcacttttct 
aggtcctggg 
ttgctgtttg 
tgagtaggaa 
gaaccattca 
tgtctctgtc 
tgttgagtct 
ttaacttggt 
gtttctcgtg 
gataggggct 
atacagaagc 
aggraacatg 
gcaagccagt 
tttgagctac 
aataacgggg 
cttattctgt 
tggaaccaca 



gtttcctagg 60 
tggtcctgac 120 
cggcacgttt 180 
ggctcctagt 240 
cttgacctgg 300 
tctgcaggaa 360 
ctgcaggtcc 420 
tggctgcacg 480 
cagggagctc 540 
ttcctggagc 600 
ccttctcttc 660 
aggtggggag 720 
cccaggtggg 780 
ctgcacactg 840 
tcggaagagt 900 
atggaaagca 960 
ggggtaggtgl020 
agtttgtccal080 
ttcctgccttll40 
tgagggtgggl200 
ttttttggga!260 
ctgaggctgtl320 
agccctccccl380 
cgcattcccgl440 
catcagaatal500 
tgtatttttcl560 
tccccctcgcl620 
tgatagctgtl680 
cttggtctaal740 
aatctggacal800 
gacctgccttl860 
agtcatgaacl920 
accaatattt!980 
ccrgagacca2040 
ccaatgatat2100 
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ttttctttgt aatacttgaa atttattttt 
tttatttaat atgtataagg agcctaaaca 
ttaattggtt tgggagcctc ctatgtgtga 
tctgaattaa tgacctggga tataaagcta 
gaaatttgta tattttgcag ttgccagacc 
aaa 



ttattatttt gatagcagat gtgctatrt a2 1 60 
atagaaagct gtagagattg ggtttcattg222 0 
cttatgactt ctctgtgttc tgtgtatttc2280 
tgctagcttt caaacaggag atgcctttca2 34 0 
aataaaatac ctggttgaaa tacaaaaaaa24C0 

2403 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 25: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERiSTIK: 

(A) LANGE: 2517 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einze! 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzeinen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 25 



cagagtgaaa 
attcaagcca 
tccaagatag 
agcccaggag 
cagacccttc 
cgcttttccc 
ctccagcctg 
ctccctccca 
atgatgggga 
cccttctgtg 
gcactgcagt 
attttgtaaa 
tattgttgaa 
tgggaaaggg 
gacgcagacc 
agggaagagg 
acgtggcttt 
ggacctgcga 
tctggctctc 
aaaggccttt 
ccaatggcca 



ccttgtgcct 
aatatctggg 
gagatatttc 
cctattcctg 
aagcagcctg 
ttcgt caeca 
agccatgtgt 
gcatccctgc 
agggttcccc 
teaeggeggg 
atattcttgc 
tgtttatctt 
tctgtgtgtc 
tctgggagaa 
ccagcaggtt 
gcagaggagg 
ttcccaaagg 
aggaaaacag 
ttatttagee 
gacccatgtc 
ggattccttc 



ggtgaccaaa 
tttccccctc 
ccatcccctt 
gcatggatgt 
gctggggccc 
cccaccacag 
gcccctgcgg 
ggaaggagtc 
agtccccaca 
ctgtgcaccc 
caaagatttc 
cttctgtctt 
agecaggaga 
gatgggcaac 
cagtcccgtg 
gtcatgtccc 
gagcaagagg 
ggaggaagtg 
aggegcttaa 
atetgagegt 
tcccctggtt 



gtccctccaa 
tcctcattcc 
cctttgtaaa 
tctgtccaca 
aggactgagt 
cccaccttgc 
gaggacccat 
agtttctgag 
gtggccccac 
atgcacacac 
ctttaaaagc 
ctccctccct 
gcgctgtctg 
aaagagccag 
ctgccaccag 
ttcagctggg 
gaaggattgg 
agcggtttga 
gggacagata 
ctcctccagt 
tttgaggatc 



agtgctcttc 
ctagcaaacc 
tatctcatct 
cttgaggctg 
ctggggtcag 
atgcatggcc 
teatgecaga 
agtgtgactt 
ctctgggccc 
ctacgcacac 
aagcactttt 
gaatctattt 
gecttgaaca 
ggagrcatgg 
ctgtccagct 
ggaggggece 
gcgagaaaac 
tcagcctgct 
catcacatcc 
agctctgaaa 
cctgggtctt 



cttctgggtt 60 
ccaattatct 120 
cccactggag 180 
ggcggtgtat 24 0 
etttcaeggt 300 
agcccctcca 360 
aagctggtaa 420 
ttcaaggega 480 
tgcaccagag 540 
acaacactcc 600 
actaattatt 660 
tactgttgtt ^20 
tgggctggga 780 
acatcgcagc 840 
gggtgtctgg 900 
agtgagctcc 960 
aatggagaggl020 
atcacggtgt 1080 
taagtttgggl!40 
gctgtggacal2C0 
ctgagacrggl2 60 
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ccaggagagg 
caagtgtgat 
ttc~gatgag 
ggtgagtgtg 
accacccctg 
tcctgtgagt 
ggggggcaga 
cgcgtttcct 
tgtgtgtqcg 
tgggcaatgg 
ctgtaggcca 
aggggcaggg 
ccaaaargt z 
tacrgtagag 
ctgtgtctgt 
ttccccattt 
ccaccaccct 
ccccacccca 
cctatagccg 
gtattgtaca 
gtatggcttt 



gatggtgggg 
ccccctataa 
cctgtgcagg 
atcaaatcta 
cctcctggat 
caaggcagac 
gtcccagagc 
tggccagtgg 
tgtgttttgc 
aacttcaaat 
accaattggt 
^gggggcctc 
ggaggacctc 
ggatgtccca 
gttttgtttg 
ctctcctccc 
ccctgcctcc 
gctgtgtatt 
ctgccaccgt 
ctgacgcgtc 
ataaatgata 



ccagtggttg 
acggcrctca 
ggctccaggg 
gtctcact cc 
cttctcccac 
acccaarcct 
agccctttac 
taacacagga 
tcatttcttt 
tcaatgtcgc 
ggagtctcag 
gggcagatct 
tgttcatatc 
agcttgtttt 
tgcgtgtgtg 
ttcagaccca 
caggccctct 
tatatagatg 
gtataaatcc 
cccactcctg 
aagttaaaga 



tgtgaaagca 
ggaggttagt 
gagcatgctg 
cacttrttag 
tttttttttc 
gcccccacac 
cccaggtcca 
cgtgtgtgcg 
agggaacttg 
ccagcagtga 
cgatacccag 
gtccctcttg 
ccacgcctgg 
ccaatcagtg 
tgagagcaca 
tcattgagaa 
gcgggggaaa 
gaaatatact 
tggtgtatgc 
tacagctgct 
aaactcaaaa 



ggaggggcag 
gagraggaga 
tccagggggc 
tctcactcci 
agctttagga 
tcggggtcct 
ggccctggaa 
catgtgcaag 
ggagtcgggg 
ggggagtcgg 
gtgagaagtg 
gcccctctgt 
gctcttgcca 
ttaagctgtt 
tcagtgtgtg 
caaatgtaag 
caagatcacc 
ttatattttg 
tccttatcct 
ttgtttcttt 
aaaaaaaaaa 



cccrccrggaI320 
trctgccttgl38C 
acagaagggtl440 
acttttgtccloOO 
cctggggaga!560 
ccaagaggttl620 
tcctgagact 1680 
tgtggatgtal740 
ttggaggtgcl800 
gaggtgaggc!860 
gttcacccag!920 
cctcaaatgtl980 
gcagtggagt2040 
ngaaactctc2100 
caggctgtgt2160 
aaatcccttc2220 
cagcatcctt2280 
tatcatcgtg2340 
ggacatgaat2400 
gcaatgcatt2460 
aaaaaaa 2517 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 26 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1668 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 26 

gtatgccctc agaatcacga caactgttgc atgtaacatg gatctgtcta aataccccat 60 

ggacacacag acatgcaagt tgcagctgga aactggggct atgatggaaa tgatgtggag 120 

ttcacctggc tgagagggaa cgactctgtg cgtggactgg aacacctgcg gcttgctcag 180 

tacaccatag agcggtattt caccttagtc accagatcgc agcaggagac aggaaattac 240 

actagattgg tcttacagtt tgagcttcgg aggaatgttc tgtatttcat tttggaaacc 300 

tacgttcctt ccactttcct ggtggtgttg tcctgggttt cattttggat crctctcgat 360 

tcagtccctg caagaacctg cattggggac aacaaaggaa gtagaagaag tcagtattac 420 
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taatatcatc 
aatttccagc 
gtttgtcttc 
taatgttgat 
ttactgggca 
ttcaacagga 
atggtgctac 
accattgttc 
gtccattcct 
ctcagggctg 
ggagaccatt 
tttactaaat 
tctagttttt 
tgcactaact 
gaattatccc 
aattagtaga 
actggaagga 
acacacatcc 
attttttttt 
attgagtcca 
ttgactcaga 



aacagctcca 
gacaacgttg 
cgagaaaaga 
cactattcca 
tactacatgt 
caagataatg 
aagtgactga 
taagctgtgt 
ctttcatctt 
tttattcggt 
gggtaaccct 
ctctgcagtg 
gtttctggtt 
caataccaag 
caattt ccaa 
tcaacaatct 
ctctgaggct 
atcctaaact 
aactrgttct 
ttttctagct 
gagtcgctgt 



tctccagctt 
actacagtga 
tgggcaggat 
aactactgtt 
atttttgagt 
atgtaaatgg 
aataatattt 
agaagtccta 
aatcaaggac 
ggctccctgg 
caagtgtcag 
cttataaaat 
aaaatgaaat 
atgagttttt 
taagtcctat 
aaacaaatcc 
ttattccccc 
atactaaagc 
agaagtctta 
gcctttattc 
ccagtctgtc 



taaacggaaq 
cttgacaatg 
tgttgattat 
tcctttgatt 
caatgttaaa 
tattttaggc 
gagtctttct 
gcattatagg 
attcccatgg 
tttgcattta 
aagttgtttc 
acattgttgc 
atgggcttat 
aaataatgaa 
cattgaaaat 
ctcggttcta 
actatgcata 
ccttttccca 
atatgggctg 
acatagtgat 
attgctgcta 



atcagctttg 
aaaaccagcg 
ttcacaattc 
tttatgctag 
titcttgcat 
caagtgtgca 
gctcaaagaa 
atcttgtaat 
agcccaagat 
cctcatataa 
taaagtaact 
ctatttaggg 
gtcaattcar 
tattatttat 
tcaaatataa 
agatacaatg 
tcttatcatt 
tgcatggatg 
ttgccatgaa 
ggggtactaa 
ctctaaca 



ccagcattga 480 
acaagttcaa 540 
aaaaccccag 600 
ccaatgtatt 66C 
gccataggtc 720 
cccacatcca 780 
tgaagctcca 840 
agaaacatca 900 
tacaaatgta 960 
agaatgggaalC20 
atacatgttt 1080 
agtaacattt 1140 
tggaagtcaal200 
tcccacaaca!260 
gtgaagaaaal320 
gattccccatl380 
ttattattatl440 
gaaatggaagl500 
ggcttgcagal560 
aagtactggg!620 
1668 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO:28: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1768 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblieaing und Editierung 

hergesteltte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 28 

ctccgaggcc aggaacgctc cgtctggaac ggcgcagact tttgccatgg gcttcatgac 60 

gggcaccatt tccagtatgt accaaaccaa agccgtcatc attgcaatga tcatcactgc 120 

ggtggtatcc atttcagrca ccatcttctg ctttcagacc aaggtggact tcacctcgtg 180 

cacaggcctc ttctgtgtcc tgggaattgt gctcctggtg actgggattg tcactagcat 240 

tgtgctctac ttccaatacg tttactggct ccacatgctc tatgctgctc tgggggccat 300 
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ttgcttcacc 
catcagcccc 
cttcaccttt 
cccgatcctg 
tttaggcccc 
ggtggcctcr 
actgttgctc 
ctactgtatg 
tattcgatag 
ctcccacctc 
agccagagag 
gcttggcatc 
caatcccttc 
ataatagaac 
tgctcctggc 
tcttgaaagc 
gcttcctgta 
ggaagtagcc 
acctggctag 
ctgctaaccc 
actgggggat 
ttaagtgcct 
gaaatcaaat 
atatcacaca 
aaaaaaaaaa 



ctgctcctgg 
gaggactaca 
gtgctgcagc 
ggctctccct 
tttccttccc 
ctggctatgg 
ttggtgggct 
acaccacatt 
ctagaaggga 
tgtcacaggc 
ctttgtcccc 
ttttagctca 
ttgtttcagt 
gagcaaagta 
ttgtgacgct 
tgctggggcc 
ttcaggcagc 
agggtgaaga 
ggagataccg 
agggagggtc 
ttctgacttg 
tgagctggaa 
cagcccaagg 
aagggataca 
gtaaaattaa 



cttacgacac 
tcactggcgc 
tgatggggga 
tccaagctag 
cttgagtaac 
atgtgtgggt 
tggcagggac 
cttcctaaca 
atatgaaagg 
ttcttgacta 
ggcctcctgg 
ggaaggtaga 
gacatatgta 
acctatacag 
ataagacaga 
tccttgcagg 
tcagagcaga 
gagactcggt 
aagcctactg 
ctaagaggaa 
aggcccatct 
tggggaaggg 
atatagttag 
actataaatg 
tttgtgtt 



acagctggtc 
cctgcagatt 
tcgcaattaa 
agggctgggc 
atgcccagtt 
acttggtggg 
taggctgaag 
gctggggttg 
tagaagtgac 
cgtagttgga 
acacataggc 
agagatctgt 
ttgtttatct 
gccagcatgg 
gcaggccaca 
cttctggatc 
aagtaagggg 
gcgggcaggg 
tggtactgaa 
ggtgacttct 
ctccagccag 
ggacaagggt 
gattaattac 
taataaaatt 



ctggggaacc 
tacacagaca 
ggagcaagcc 
cctatgactg 
tcctttctgt 
gacggaggag 
atgtgtcttc 
tgaggaatat 
ttcaaggtca 
gctatttctt 
cattatcctg 
gcccatgggt 
gggttaggga 
aacagcatct 
tgtggccatc 
tctggtcaga 
cagagtcata 
agaatgcctg 
gacttctggg 
ctctgtttgt 
ccactgcctt 
cagtctgtcg 
ttaatagaga 
tatgtctaga 



ggaagcacac 360 
:catc:acar 420 
cccattttca 490 
tggtctgggc 540 
cctggagaca 600 
cragggacta 660 
tccccgccac "20 
gaaaagagcc "?8C 
cgaggtrccc 840 
cccccagcaa 900 
tattcctttg 960 
ctccttgcttlC20 
tgggggacaglOPO 
cccctgggct!140 
tgctccccat 1200 
gtgaactctt!260 
cgtgtggcca!320 
ggggtccctcl380 
ttctttccttl440 
cttaagttgcl500 
ctttgtaatal560 
ggtgggggcal620 
aatcctaactl680 
agttaaaaaal740 
1768 



(2) INFORMATION LIBER SEQ ID NO: 29 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 3479 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) ST rang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 



(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 29 



ccaggagaca ccttcggccc agatggaagg cttcctcaat cggaaacacg agtgggaggc 60 
ccacaataag aaagcctcaa gcaggtcctg gcacaatgtt tattgtgtca taaataacca 120 
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agaaatgggt ttctacaaag atgcaaagac tgctgcttct ggaattccct accacagcga 160 
ggtccctgtg agtttgaaag aagctgtctg cgaagtggcc cttgattaca aaaagaagaa 240 
acacgtattc aagctaagac taaatgatcg caatgagtac ctcttccaag ccaaagacaa 3C0 
agagaagcgg ttcagccttt ttggcaaaaa gaaatgaact cctttccttc acctcctgcc 36C 
cttctcttac cttttcagtc aaactccagc acgcaagctc attgacacaa gaacacagat 420 
tctrgccgct tcctatgaac tgcacaagtt ttaccacgat gccaaggaga tctttgggcg 480 
tatacaggac aaacacaaga aactccctga ggagcttggg agagatcaga acacagtgga 540 
gaccttacag agaatgcaca ctacatrtga gcatgacatc caggctctgg gcacacaggt 600 
gaggcagctg caggaggatg cagcccgcct ccaggcggcc tatgcgggtg acaaggccga 660 
cgatatccag aagcgcgaga acgaggtcct ggaagcctgg aagtccctcc tggacgcctg 720 
tgagagccgc agggtgcggc tggtggacac aggggacaag ttccgcttct tcagcatggt 780 
gcgcgacctc atgctctgga tggaggatgt catccggcag atcgaggccc aggagaagcc 840 
aagggatgta tcatctgttg aactcttaat gaataatcat caaggcatca aagctgaaat 900 
tgatgcacgt aatgacagtt tcacaacctg cattgaactt gggaaatccc tgttggcgag 960 
aaaacactat gcatctgagg agatcaagga aaaattactg cagttgacgg aaaagaggaa!020 
agaaatgatc gacaagtggg aagaccgatg ggaatggtta agactgattc tggaggtcca!080 
tcagttctca agagacgcca gtgtggccga ggcctggctg cttggacagg agccgtacctl 140 
atccagccga gagataggcc agagcgtgga cgaggtggag aagctcatca agcgccacgal200 
ggcatttgaa aagtctgcag caacctggga tgagaggttc tctgccctgg aaaggctgac 1260 
tacattggag ttactggaag tgcgcagaca gcaagaggaa gaggagagga agaggcggccl320 
gccttctccc gagccgagca cgaaggtttc agaggaagcc gagtcccagc agcagtgggal380 
tacttcaaaa ggagaacaag tttcccaaaa cggtttgcca gctgaacagg gatctccacgl440 
gatggcagaa acggtggaca caagcgaaat ggtcaacggc gctacagaac aaaggacgagl500 
ctctaaagag tccagcccca tcccctcccc gacctctgat cgtaaagcca agactgccct 1560 
cccagcccag agtgccgcca ccttaccagc cagaacccag gagacacctt cggcccagatl620 
ggaaggcttc ctcaatcgga aacacgagtg ggaggcccac aataagaaag cctcaagcagl680 
gtcctggcac aatgtttatt gtgtcataaa taaccaagaa atgggtttct acaaagatgcl740 
aaagactgct gcttctggaa ttccctacca cagcgaggtc cctgtgagtt tgaaagaagcl800 
tgtctgcgaa gtggcccttg attacaaaaa gaagaaacac gtattcaagc taagactaaal860 
tgatggcaat gagtacctct tccaagccaa agacgatgag gaaatgaaca catggatcca!920 
ggctatctct tccgccatct cctctgataa acacgaggtg tctgccagca cccagagcac!980 
gccagcatcc agccgcgcgc agaccctccc caccagcgtc gtcaccatca ccagcgagtc2040 
cagtcccggc aagcgggaaa aggacaaaga gaaagacaaa gagaagcggt tcagcctttt2100 
tggcaaaaag aaatgaactc ctttccttca cctcctgccc ttctcttacc ttttcagtga21 60 
aattccagca tgcaagctca gaaccaacac attactctct gtgcctaatg t tcctcaatg2220 
tggttgattt tttttttttt ttaatttata gagcatttcg gggggggtgg gggaaacaca2280 
cctaaacact ttatctccaa gttacaaaag tttgaggtgc agagggaagg ccagattttt2340 
tttttaatga aattatatag attagatctc agtatttaaa ctgttcctca attttgtgag2400 
gctgtgttgg aaataacccg cctctagtgc tgttggtatg caaggcagcg gtgcttaatc2460 
aatatttcct gtgctcacca gaggcaaaat gtaccaatat cctgacacca ttctctctcc2520 
atttacttct ggtggttacc ctgactcttg actcttagaa gtgcccgaga tggggctaac2580 
ctttattaaa cagatcgcat attatgatct tgctgcagcc acagtgcagc tccacattaa2640 
ctctacagac caaaccattt gtatctggca tcacttacta acacacgaca tgcggctttt2700 
ctgcatcaac tgctatgacg gttaagaatg tcagtataca agaaggaata gaaaactgat2760 
actgttttaa ataatctgta atttcaattt tttttttttt gctgaaatac attatattgt2820 
acgtttgaga taattctagt acaaagtata ataaaactag atgtataata aaccctttaa2880 
atcattggta agtgtacaag tggtggaact gaagcattta ctggacaaag taatgttact2940 
ctaatggtta cttgctcgtg cgttgccaca ctgtgttata atttgcttca tttccttgct 3000 
atttgataca tagtgtgcat ttctctgtca ctgtaactat tgtaatgaca aattttcatc3060 
ttactgcaca atcaaaatga cattgatagg aatgaactcc agaggctggg cctgaacagg3120 
gaggtggtcg ctcaggcctg gtgctcagtc gtacgacctg tacctctcaa cttttgccct 3180 
atctgttaaa tatatgctat gtcattaaat gcttttaaat ctaaaaaaaa aaaaagttgt3240 
tgttcttcct ctgctgcgtg tgcatgccca gtagggaaac tgcaaagggg agaaatgaca3300 
aacaagaaac attttacaac cagtctgggc tcacttttgc attttttatg catgtctggt3360 
gcacaagctt tgaaaactac agcaaacagt aataaatgtg actgttttgt agttataaga3420 
gagaaaaaaa agaaaaaaga ggaaaaaaaa agaaagaaaa aagaagagga ggagagaac 3479 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 30: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 933 Basenpaare 

(B) 7YP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 30 



gctcctccct 
cttggaacag 
ttcatgaaag 
tgccgtcagt 
ccagcggcag 
cctcctccag 
cacaggtggg 
gctgtttgga 
agcctaatct 
aattggttgc 
cctacattcc 
ctgccacccc 
acaggtccct 
acaaagctct 
ttggttctta 
ccaagaagtg 



tccttctttt 
cctttagttc 
ggctgttaga 
gtgggtgggc 
gtgcccaggt 
gcactcatcg 
gcgcttggga 
aaaaagctgt 
ggcccacaac 
catcatttaa 
cacatggcaa 
cacttcctgt 
ctgagcctaa 
ttcacataca 
ccatcaggcc 
ataatgtagg 



tacattttag 
tacaggaaat 
gctgcctggg 
aggaggacag 
gctaccggag 
taagcctcct 
cctgcggctg 
acaacctgta 
catgttctgt 
actcaatcag 
ctatgaaagg 
gcctcagatc 
acccacctaa 
tctatctctt 
aaacggtaag 
tacccaagat 



tcttagcatt 
ggcactgatg 
aagaaggcgt 
ccagtcgtcc 
cccctcatag 
ggtactcctc 
cacccaggtc 
tgccaggaag 
tcggtccatg 
actttgaagg 
gctccagccc 
tggcccctgt 
ccggactaac 
tattctcata 
ttccttcaga 
cca 



tactttcccc 
gacagaagac 
gccttgggga 
tgctgccagc 
gggtaggggc 
atggggcttg 
cgttcagagg 
tcaccaactg 
ttctatttaa 
catggtccag 
agcaggggct 
tacgtaagat 
atgggtgaag 
gtccacagat 
acagggcctc 



accccacatt 
tagcattacc 
actgggaaga 
ccaatagctt 
agggactgca 
accattatca 
ggaaagaagt 
atgacccacc 
aagcatcttg 
ccacacaggg 
gtcccggtcc 
aaggacagct 
atcttagctt 
aactgactat 
ctgctttatc 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
933 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 31: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2783 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
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hergestellte partielle cDNA 
(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 31 



gactttaaaa 
ggcgaaatca 
tgcatcaccc 
tccacccctg 
gtccatccca 
cccaaagcaa 
acagtctatc 
cgttgctcct 
atctattgta 
tttgggcaca 
gagagaccag 
gcccctattg 
caggagaagg 
actgaacttg 
tggcctcctg 
aagaagctaa 
tcatttcaaa 
tggagcatgt 
gtggaaaatg 
aaagaatcta 
aatgagaatc 
caacaatctc 
gctgaagaat 
gtggtcaaag 
gaggatgaag 
agccactgcc 
tttacttgga 
acacaaaaaa 
tgatgatatg 
cccagattct 
ttgttacaca 
acgactgaat 
ttaatttttt 
tttcttgctg 
cctgaactcg 
caacctacac 
gccagtgaat 
cataattact 
ccgtgttaga 



aaatttttac 
aaattcataa 
atcaggaagg 
ccgaagatga 
agccactaag 
tgaagaagtt 
caatggagcg 
attgcaacaa 
agcctcactt 
gaccacacaa 
cccagcttgc 
ctaagggggg 
aagacaagcc 
gaagttcagg 
aagacgaaat 
gacgatcttc 
gcacctctgt 
cagagcagag 
ccaaggcttc 
aaggagagac 
ttgtagaaaa 
cacaagaacc 
tcactactca 
agctctctgt 
agtgacaaat 
ctttgtcaaa 
agtaactttg 
cacattctaa 
cataagtgct 
actgtattcc 
ctattttgga 
gcactttagt 
agtatttacc 
tgatatatat 
acgtcctgag 
tcttcggtgc 
ttactgtact 
gaaagctgca 
gcaaagtgaa 



agttattttt 
aatggagcaa 
ggaaaagatt 
ctcccgtgac 
tccagattcc 
tcaggcacct 
tctcttggcc 
caaactcagt 
caatcaactc 
ggatctatgg 
aaatgcaagg 
tgtcctggct 
agctgaaacc 
aagtgccttg 
cagcaagccc 
ttcactgaag 
caagagccca 
tgaagagtct 
taagaagaat 
agggaagaga 
tggtgcagac 
caagtctctg 
gaatcagaaa 
ggaagaacag 
tgcaatgatg 
atgtgatgca 
gaaaagaatt 
atactagaga 
gtaaggcttg 
caaaaggcaa 
attagagaac 
ataaagggca 
tgttaagaga 
gaggaattta 
gtataataca 
ttagagagat 
ccaaatgatt 
atattttagt 
gagtttaaag 



attttgtaga 
aaggagaatg 
tctgcaaatg 
tcccaggtta 
agagcctcca 
gcaagagaga 
aaccagcagg 
ctaggaacat 
tttaaatcta 
gcaagcaaaa 
gagacccctc 
gcaagtatgg 
aagaagctga 
gaggaaggga 
gaagttcctg 
gaaagaagcc 
aaaactgtgt 
gtgggtggaa 
gggaatgtgg 
agtaaggaag 
tccgatgaag 
aattggtcga 
tcccaggatg 
ataaagagaa 
ctgggcctta 
cataagcagg 
ccttcttaaa 
taactttact 
taactgggga 
tattaaggta 
atacagaagg 
cagtttgtat 
ttatttagtc 
ctactttatg 
acagagcact 
ctgctgtctc 
gctttctttt 
aataccttcg 
gaggaagaag 



atgagctgaa 
tgcccccagg 
agaatagcct 
agagtgaggt 
gtctttctga 
cctgcgtgga 
tgtttcacat 
atgcatcttt 
agggcaacta 
atgaaaacga 
acagcccagg 
aagccaaggc 
ggatcgcctg 
tcaaaatgtc 
aggatgtcga 
gcccattcac 
ccccacctat 
gagttgcaga 
gaaaaacaac 
gtcatagttt 
atgataacag 
gttttgtaga 
tggaactctg 
atcggtatta 
aattcatgtt 
tatcccagca 
atcaaaaaca 
taaattcttc 
aatattccac 
gatagatgat 
aatttagggg 
atttttaaat 
tttaaatttt 
tcctgctctc 
ttttgaggca 
ccaaataagc 
ctggtgatat 
ggatcactgt 
aaagaactgt 



agccagtggt 60 
t ccrgaggt c 120 
ggcagtccgt 180 
tcaacagcct 240 
aagrtctcct 300 
atgtcagaag 360 
cagctgcttc 420 
acatggaaga 480 
tgatgaaggc 540 
agagattttg 600 
ggtagaagat 660 
ctcctctcag 720 
gccacccccc 780 
aaagcccaaa 840 
tctagatctg 900 
tgtagcagct 960 
caggaaaggcl020 
aaggaaacaal 080 
ctggcaaaacI140 
ggagatggagl200 
cttcctcaaa!260 
caacacctttl320 
ggagggagaal380 
tgatgaggatl440 
agtgttagcgl500 
tgaaatgtaal560 
aaacaaaaaal620 
attttagcagl680 
ctgataatagl740 
tagtagtatal800 
cttaaacattl860 
gaataccaatl920 
ttaggttaatl980 
taaactacat2040 
attgaaaaac2100 
ttttgtatct2160 
ctgtgcttct2220 
cccczaz ctt2280 
cttacaccac2340 
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ttgagctcag 
tttttaaata 
aattaaacca 
attataaact 
qgagaggtgt 
atatttttta 
tattcaataa 
aaaaaaaaaa 



acctctaaac 
cttactagct 
actataggcc 
tgagtacatt 
cttaagctgt 
gagatgtaaa 
agattttaat 
gggcggccgc 



cctgtatttc 
ctgaaatata 
tttttcttgg 
t gttgtacac 
aggcttttct 
acattctgct 
taaaatttga 
cgc 



ccttatgatg 
ttgattttta 
gatgattttc 
agttga tat t 
ttgtactgca 
ttcttagtct 
aaaaaaagga 



tccccttttt gagacactaaZ 4 0 : 
tcacagtatt ctcagggtgal 4 6 2 
tagtcttaag gtttgggqacl 52 I 
ccaaattgta tggatgggagl 53 3 
tttatagaga tttagctttal 64 2 
tacctagtct gaaacatttt2 ~?0 2 
aaggggaggg ggggtggagg2 7 6 2 

278 3 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 32: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 341 1 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 32 



gaagctctgt 
gcctctttag 
gtgcaggagg 
acagagctgg 
gatagaggtg 
ttggatagaa 
ggcttggata 
tcagaagcaa 
caggccagtc 
gtcttgggcc 
ctggcctccc 
gctgcctgaa 
accacatctc 
gggcaggcat 
gtgtcccttt 
aagactcttg 
cagaaagtac 
ctgaggatgg 
gcatggattc 



tgtctcggga 
agggggaaga 
aagagtatgt 
caaaggacga 
tcgagggaga 
atgaggaggg 
gaaatgagga 
ccgaacaggt 
agctccaagg 
cagacactgc 
cttgccaggc 
gagccttctg 
cctggcctcc 
cctggtggaa 
ggtggcttct 
cacagagacc 
tgtgcccttc 
atggaccatg 
cgtggatagc 



acatgtcttg 
agataagggg 
agcagagaag 
tgcggcgcca 
actgggcaat 
cttggataga 
gattaagcgg 
gctggccacc 
gcagaaggaa 
ggacctgcca 
ctaccagcag 
tccagcccca 
tgcctggcac 
gatgccacct 
ccaggacact 
agctcgagcc 
agcaatgggg 
gatgcggaag 
tgttgcagtc 



gaattggaga 
aagagcagct 
ttgccaagta 
gcacccccag 
gaggagagct 
aatgaggaga 
gctgccttcc 
acggttggca 
gagagctgtg 
cagcagaggc 
agggctcacc 
ccaaggacag 
tgaccacccc 
gtgtcacctg 
gctcagattc 
ccagggacaa 
tgctgaaggg 
cagatcattc 
tcaagaagac 



acagcaaggg 
catcccaggt 
ggttcatcga 
tcgcagacgc 
tggatagaaa 
gcttggatag 
agataatctc 
aggttgcagg 
tcccagttca 
agctgttgcc 
accaccaaag 
taagccaaat 
cagtgaagag 
catgtcagac 
tttcagcact 
ggccatcacc 
ggagttgtca 
aggaggttct 
tgagagcttc 



ccccagcctg 60 
ggtggggcca 120 
gtcggctcac 180 
caaagcccag 240 
tgaggagggc 300 
aaatgaggag 360 
ccaagtgatc 420 
tcgtgtgtgt 480 
ccagaaaact 54C 
ccgccggatg 600 
acctacgtga 660 
atctctgcac 72C 
ttgccggacc 780 
agcagccaaa 8 4 C 
tcagggcttg 900 
ccgccactgc 960 
gacttgggggl02C 
gacaggaacal 08C 
caaaatgc:: 2 1 4 0 
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aggcaggcrc caaccctaag aaggtcgacc tcatcatctg ggagatcgag gtgccaaagc!200 
acttagtcgg tcggctaatt ggcaagcagg ggcgctatgt gagttttctg aagcaaacat 1260 
ctggtgccaa gatctacatt rcaaccctgc czzacaccca gagcgtccag atctgccacal 320 
tagaaggctc tcaacatcat gtagacaaag cgctgaactt gattgggaag aagttcaaag 1 380 
agctgaacct caccaatatc tacgctcccc cattgccttc actggcactg ccttctztgcl440 
cgatgacatc ctggctcatg ctgcctgatg gcatcaccgt ggaggtcatt gtggtcaacc 1 500 
aggtcaatgc cgggcacctg ttcgtgcagc agcacacaca ccctaccttc cacgcgctgc 1 560 
gcagcctcga ccagcagatg tacctctgtt actctcagcc tggaatcccc accttgccca 1 620 
ccccagtgga aataacggtc atctgtgccg cccctggtgc ggacggggcc tggtggcgag 1 680 
cccaagtggt tgcctcctac gaggagacca acgaagtgga gattcgatac gtggactacg!740 
gcggatataa gagggtgaaa gtagacgtgc tccggcaaat caggtctgac tttgtcacccl800 
tgccgtttca gggagcagaa gtccttctgg acagtgtgat gcccctgtca gacgatgaccl 860 
agttttcacc ggaagcagat gccgccatga gcgagatgac ggggaataca gcactgcttgl 920 
ctcaggtgac aagttacagt ccaactggtc ttcctctgat tcagctgtgg agtgtggttgl 980 
gagatgaagt ggtgttgata aaccggtccc tggtggagcg aggccttgcc cagtgggtag2040 
acagctacta cacaagcctt tgacccccat gctgcttcct gagagtcttt ttttgcactg2100 
ttgaaattgg gcttggcact caagtcaaag atgaacatcg gaataacaaa cattgtcctc2 1 60 
tccagaaagt cctttctttc tccatactgt agtcctattg agaagacatt tcgtctctga2220 
gaaaaaagga tggaactatg ggttctcttc gcaaagccaa aggatagtgt ttaacaagcc2280 
agctggctta tcctggttct cagctgtttc aaccagattg tcctattccc cctgttccat2340 
tcccctcttc ttccttctat ctccttcccc ggcaaaaacc aaacaaactg gcagacaggc2400 
cagggatgta tgttgcttgc ttgagagggt ttcttttact tcaaaatctt tcttcaggga24 60 
gcaagacatg aactgactaa ttggtatcca ctacttgtac agcttacata aatgagttga2520 
tgatatttaa ccagttttta taaacttcat ttaggtctct aaacacagac tttttaaatt2580 
gcaactgtaa atatgaaatg gtcatcacat ctgaccttgg tcagtgggga ggggaactgg2 640 
tatcctgcca agcctggttg taatttgtaa ccattttcta tttgtgcaaa ctctgtaaat2700 
atgtgtttaa acaaatgtaa tattttgtac aagatacact ggagaacaaa gggaactcaa2760 
gattcttcca gccacatgtc acctgtaggt agaagtaaac tctgcagtgc agcttctgct2820 
cttggcccct ctggccaggg cccctgtggc ttcctgcaca ctggacaggt gactgtatgg2880 
tagagactgt gatctgggaa ctttttgctg tacaaatctg tttaaaaaaa agagttgatg2940 
atatttaacc agtttttata aacttcattt aggtctctaa acacagactt tttaaaattg3000 
caactgtaaa tatgaaatgg tcatcacatc tgaccttggt cagtggggag gggaactggt3060 
atcctgccaa gcctggttgt aatttgtaac cattttctat ttgtgcaaac tctgtaaata3120 
tgtgtttaaa caaatgtaat attttgtaca agatacactg gagaacaaag ggaactcaag3180 
attcttccag ccacatgtca cctgtaggta gaagtaaact ctgcagtgca gcttctgctc3240 
ttggcccctc tggccagggc ccctgtggct tcctgcacac tggacaggtg actgtatggt3300 
agagactgtg atctgggaac tttttgctgt acaaaaagta actcattgaa ttaacttgca3360 
gtggtgtgtt tgattctttt ttagactggc ttcagcattg tgcagtttaa a 3411 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 33 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1393 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 33 



gaagaagaga 
gagaaacaga 
actgagttgc 
tatgagatct 
tatgcccggt 
aagggtgaaa 
tttaagctct 
aacatgtcag 
gagtgtttgg 
gccaatgcag 
gctgatgtga 
cagatgtcag 
cagcaggtag 
gaccttcctc 
tccttctgcc 
gagtgagggg 
tctgcaggag 
tacacacaaa 
ccttttggtt 
tcagagttgg 
caggaaccca 
aaggaaaaaa 
aagtttcctt 
gggggagagg 



aaaaagaggt 
agaaaaatat 
actccctttg 
ggcatcgacg 
ggcaagacat 
tgaaccgtgg 
tagaacaagc 
aagacccttc 
cggaaagtca 
tcctgcacaa 
ctcgactccc 
agcgtaacat 
cccagcagca 
actttctctt 
catcttccat 
cagtggtgcc 
ctggcgggct 
ctgttgtggg 
ttattttgtt 
ctgggcccct 
gcggctctag 
ccaaaagcat 
gtattttaaa 
agt 



gatgcttcag 
taaacaacgt 
gcagaatgaa 
gcatgactac 
ccagaatgac 
caatttctta 
tctggtgatt 
tcacccttcc 
tcagcacctg 
agttctgaaa 
agctaccatt 
tctcagccgc 
gtgaagatgc 
gtcccagctt 
gttgtaaagg 
cttcctgcag 
ggccttctgg 
ttcctgccag 
ggtttatttt 
gggcgagaca 
ccactgagcg 
aaaaaaccac 
aagggaaaaa 



aatggagaga 
ttcatgttta 
gagcgggcag 
tggctgctag 
ccacgctatg 
gagatcaaga 
gaggaacagc 
atggccctca 
tccaaggagt 
cagctggaag 
gcccgaattc 
ctggcaaacc 
agactgatac 
ctcccctggg 
aacagcccca 
aagagacatg 
accctggctt 
gcttgaagaa 
gtgttttctt 
cagctacctc 
gctaaatgaa 
agcaaatttc 
gaaggaaaaa 



cccccaagga 
acattgcaga 
ccacagttac 
ccggcattat 
ccatcctcaa 
ataaatttct 
tgcgccgggc 
acacccgctt 
caatggcagg 
aactgctgag 
ccccagttgc 
gggcacccga 
cacctccacc 
ggcctgagag 
gtgcactggg 
cagcagtagc 
ctccccactg 
aatgatctga 
ttctcctttt 
tgttggcatc 
ataaagtgga 
ttgatgaaaa 
aaggagaggg 



cctgaatgat 60 
tggtggtttt 120 
caagaagact 180 
aaaccatggc 240 
tgagcctttc 300 
agctcgaagg 360 
tgcttacttg 420 
tgctgaggtg 480 
aaacaagcca 540 
tgacatgaaa 600 
tgtgaggtta 660 
acctacccca 720 
gctgagcagt 780 
accctcacct 840 
ggaggggagg 900 
gctggcgcca 960 
taacgcctgtl020 
attttttcctl080 
tggggggtatl!40 
tttttaatacl200 
aaaaaaaaaal260 
ttgaaaataal320 
aaaaagggagl380 
1393 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 34: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1236 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblieomg und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 34 



gtgggccacc 
agccctcaca 
atggatgggg 
tttgaagaaa 
cactattttt 
aatcctggcc 
ccctttgcaa 
agcaactggt 
atttctgtcc 
atgatggtgg 
aaagccatta 
cagtgttccc 
tgtatgtctg 
ctgtttttag 
ccaaggtaaa 
gagctgttag 
tgtcattgat 
atttctacat 
aactaatgtc 
agatcaaatg 
aaagctttaa 



cctaatcact 
gctcttcaga 
gttacctagc 
aatgctaagg 
gatagcacac 
ttgggagaga 
tgcaagccct 
gactgtccct 
atttttttcc 
atcaagacat 
ttctctgatg 
tctctccctc 
tgtgcccctc 
actccaagga 
cagtttgaaa 
gtatcaaaat 
gaactgccaa 
gttttagaca 
agcacatgtt 
tgaaataaat 
gactctggga 



attgcttcct 
gcaagcactg 
cctggctaat 
gcagccctgc 
atggggcccc 
tgccttccag 
ttctggtgtt 
tcgacacgga 
tgtgcctaac 
aagtaaatga 
cactgtttgc 
cagggccact 
ctgccccgaa 
gtggaaatta 
agacaaatgg 
gttgtccttt 
agtcagggga 
gagacaattt 
gctaatgaca 
atgaatggag 
acatctgatt 



aaaggtattt 
gactacaagg 
tccccttcca 
ctgccctccc 
catatctctt 
gcagacacag 
atgaagtccc 
cctgctttga 
agcataattg 
gcctttctgc 
cccagtaact 
gcttgaagaa 
agtgctgact 
tgtggaagaa 
gcctgccaaa 
cccccctccg 
ggagggcaga 
aaggcctgca 
gtggattttt 
tggtcctctt 
ttatgg 



tcaccctctt 
gcatggctca 
ttcccaactc 
catcccccgc 
ggccttggtt 
ctgtctggtt 
tctatgtcgt 
gatttcctga 
ccttttccta 
ctcacatcag 
cactttaaaa 
gaatatgtat 
atggggaaat 
gcaaacctga 
ctgtacagtt 
tgcttttctg 
gactttgtgt 
ctcttatttc 
ttttaaataa 
gtctgttatc 



cgcctggtac 60 
caaaaggtta 120 
tctctctctt 180 
tgtaaatata 24C 
ttgatgttga 300 
caggccaagc 360 
cgttttcacc 420 
cagggaaaag 480 
tgtaaatatt 540 
ccctgtgtat 600 
cctctctttc 660 
gtttctatct 720 
cttttagctg 780 
tacaatttgc 840 
tcttccccaa 900 
gttgagatca 960 
ttacatctgcl020 
actaaagaaai080 
aaaagtttacl!40 
tgagttttca!200 
1236 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 35: 

(i) SEQUENZ CH ARAKTE RISTI K: 

(A) LANGE: 749 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 35 



ggagatgcag 
ttatagccac 
gaccataaca 
agcatcacgt 
aagaggagtt 
agcctgtttt 
gttacagcga 
tgaagggtaa 
tggtgctgtg 
ctaatcaggc 
ccagagtgtg 
aaaaaagttt 
ggtgggggga 



aggtaaaagt 
atccctttga 
gccaacaggt 
gagccaggta 
tcgaggtaga 
gttggaaggt 
gaggcagaga 
agaagtttga 
gccagggtga 
tgaggtgtct 
aaacttccta 
ggccgggtgc 
tcacaaggtc 



gtgagcagtg 
aacaagataa 
ggcaggacca 
atgagggact 
gtttgaagga 
ttggtgtgtg 
aagaagagac 
tattaaagga 
gagctgctct 
taagcctttt 
agtataaatg 
ggtggctcac 
actagatgg 



agtttacttt 
ctgagaattt 
ggactatagc 
ggaaccaggg 
ggtgagggat 
gagatgcaga 
aggagggaaa 
gttaagagta 
ggaaaatgtg 
gctcacaaaa 
gttgtctgtt 
gccrgtaatc 



tcaaggcatc 
aaaaataaaa 
ccaggtcctc 
agaccgagcg 
gtgaattgcc 
ggtaaaagtg 
gggccatgct 
gcaagttcta 
acccagatcc 
cctggcacaa 
tttgtaactt 
ccagcacttt 



ttagcttcta 
aaatacaiaa 
tgatacccag 
ctttctggaa 
tgcagagaga 
tgagcagtga 
gaagggacct 
gagaagaggc 
tcacaaccac 
tggctaattc 
aaaaaaaaaa 
gggaggccaa 



60 
120 
ISO 
240 
300 
3 60 
420 
430 
540 
600 
660 
720 
749 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 36: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1251 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 36 



gtgaccccca 
ccccctgtcc 
cacaggcgct 
ggggaactgt 
ttcgaagatg 
gatgccaacc 
ctgcccttct 
atgcttttca 
ctggctgtgg 
agcactcgca 
gcccaggctt 



taggcctgag 
ctgcccagaa 
gacagccgtc 
ctgcacaggg 
tatggaattc 
tggaagcagc 
tcatcctcac 
gacctctctt 
gcagtgccct 
gctctgccct 
tgctgctagg 



gcttgtgcag 
cctgatggcc 
ccagcccttc 
cggagtctcc 
ttcctatggt 
tgccccctgc 
cagtgtcctg 
ccgctggcag 
cttcagcatt 
gtgtagcctg 
gtgccatgcc 



gcagtgggcg 
ctcattagtc 
tgtctgcggg 
ccctcaactg 
gtgaatgatt 
cactcctgta 
ggtatcctag 
ctctgccctg 
gtggtgcccg 
ggctactgtg 
tccctgggcc 



tggggtaagg 
cttggctctt 
cctgaaccaa 
agaactcaag 
ccttcccaga 
acctgctgga 
ctagcagcac 
gctggcctgt 
tcttggcccc 
tctggtatgg 
acagactggg 



ctrcctgatg 
atcttggaag 
acggtgccat 
ccagctggac 
tggagactat 
tgactctgca 
tgtcctcttc 
cctggcacag 
agggctaggt 
ctcagccttt 
rgcaggccag 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
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gtcccaggcc 
ctgcctgtca 
gagcrgaagg 
ccattgggtt 
tggatgaata 
ctggatttcc 
ctggacctgc 
ctgctcctcg 
cctgaaggat 
ctgtcaacct 



tcacc 
ccctg 
ctttg 
tgttt 
ccctg 
tggtg 
tgctg 
cccta 
ggtcc 
gaatt 



ctggg 
gccag 
caggc 
ggagc 
tgggc 
aggtc 
aacct 
ttctg 
tctca 
aaagt 



gctcactgtg 
tggtgcttct 
cacacacact 
caaggggctg 
ctggtttatt 
caagctgttg 
ggcagaagcc 
ccaccaggcc 
tctggacacc 
ctacactgcc 



ggaatttggg 
ggtggactct 
gtagcctgtc 
aagaaggcat 
ttctggtggc 
ctgttgtcaa 
ctggcaattt 
acccgcaccc 
cttggaagca 
tttgtgaaaa 



gagtggctgc 
gcaccctgat 
ttgccatctt 
tgggtatggg 
ctcatggggt 
catgtctggc 
cgcactgtgt 
tcttgccctc 
aatcctagtt 
aaaaaaaaaa 



cctactgaca 720 
atacagcacg 780 
tgtcttgtcg 840 
gccaggcccc 900 
ggttctagga 960 
ccagcaggct!02O 
ggctacgccclC80 
tctgcccctcino 
ctcttcccacl200 
a 1251 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 37: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 3283 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 37 

ctggcctcag caccttccag aactggttac ctagtacccc cgccacctcc tggggtggac 60 

tcaccagttc caggaccaca gacaatggtg gggagcagac tgccctgagc ccccaagagg 120 

ccccgttctc tggcatctcc acgcccccgg atgtgctcag tgtaggcccg gagcctgcct 180 

gggaagccgc agccactacc aagggccttg cgactgacgt ggcgacgttc acccaagggg 240 

ccgccccagg cagggaggac acggggcttt tgaccaccac acacggcccc gaagaagccc 300 

cacgcttggc aatgctgcag aatgagttgg aggggctggg ggacatcttc caccccatga 360 

atgcggagga gcaagctcag ctggctgcct cccagcccgg gccaaaggtg ctgtcggcgg 420 

aacaggggag ctacttcgtt cgtttaggtg acctgggtcc cagcttccgc cagcgggcat 480 

ttgaacacgc ggtgagccac ctgcagcacg gccagttcca agccagggac actctggccc 540 

agctccagga ctgcttcagg ctgattgaaa aggcccagca ggctccagaa gggcagccac 600 

gtctggacca gggctcaggt gccagtgcgg aggacgctgc tgtccaggag gagcgggatg 66C 

ccggggttct gtccagggtc tgcggccttc tccggcagct gcacacggcc tacagtggcc 720 

tggtctccag cctccagggc ctgcccgccg agctccagca gccagtgggg cgggcgcggc 78Q 

acagcctctg tgagctctat ggcatcgtgg cctcagctgg ctctgtagag gagctgcccg 640 

cagagcggct ggtgcagagc cgcgagggtg tgcaccaggc ttggcagggg ttagagcagc 9CC 

tgctggaggg cctacagcac aatcccccgc tcagctggct ggtagggccc ttcgccttcc 96C 
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ccgctggcgg 
ccagggagga 
gccctagacc 
tcttaactga 
agcgctgcct 
ttgaagtccc 
aagggcatct 
gcagcacggg 
cagctccgtt 
taagaaccac 
ccaaggcagg 
ctgccaggag 
agtttgcagg 
cccaccacag 
gcagctgccc 
gggatcagac 
ccgccgcaca 
gggctgggga 
cgtgctctca 
gccgtggctg 
atatccccac 
cgagcccagg 
gtgcaccagg 
cacggcaagg 
agccttctcc 
ttgcagaaat 
gctcaggaag 
ggctacgctg 
acggggtgac 
gaagccccga 
gggtgagtcg 
ctagcagcgg 
tcgtcctccc 
gcatcaaacc 
cctggtttgt 
ggcctttcag 
tggctcaacc 
cccactgcac 
aaaaaagaaa 



gcagtagctg 
gctgcctcag 
tttggggctg 
gccaccccac 
gcccctctcg 
caagcaagca 
gtttgccccg 
cccccagcta 
ctcatgctga 
attccctcat 
ctgctactgc 
ccacagcagc 
gggtgggggg 
gcctgcccca 
ctggagaaca 
agggctggga 
ctccccctgg 
ggctgcaggc 
ggctagccca 
cgctcagtcc 
tcacccggta 
aaccccagac 
ggccgtgagg 
actgcctcag 
tcagcccgac 
caggcacagt 
tcccttcccg 
ggcaggacga 
ttgcttggga 
gtgggagggg 
aggctggccc 
ctctcaggga 
cacatcggac 
ccccagcctc 
ccctcttgtc 
ggttgggctg 
cagtcccaaa 
cagcaatgct 
aaaagagaca 



taggagcctg 
aacrttctcc 
cagctggctg 
gccctgctcc 
gagcctgggg 
ctgcaattag 
ctagcaaccc 
tcagcggtgc 
aagtgggtct 
agtagaaagt 
ctttgctgac 
cacagctggg 
tgcaaaaaac 
ggcacctggg 
cagacaaagg 
acagccacag 
gtcctcaggc 
atcagagaca 
ggtcgtggag 
agcggggagg 
agagaacctt 
ccagggggag 
ggccggggca 
gtgacgggcc 
acccatggcc 
gactgcagct 
ccacaccaca 
caaacacgag 
ccgtgcccac 
aacctgtcca 
ctgaggccca 
aggcctggtc 
ctgctcacct 
gtgggtgcgg 
tcctgggaag 
ggcccagagt 
cgggcccagt 
agaaaaccaa 
gaggaagtag 



caggcccggc 
ccgcccccaa 
agcgccgagg 
gggcctgcct 
tcactcagac 
gaaagagaaa 
ttttatatct 
aggcagtgct 
ccggccttag 
actagaaaaa 
ccccggggtg 
gctttgcacc 
aagcaaacag 
gctctgaggc 
acttccccgc 
aggctgcgtg 
ccacccaagc 
ctggtggtgg 
gctggcaggc 
agccgttcag 
gtcgtcccct 
gaagggtgga 
ttcagctcag 
gtgagagggg 
atcggaggct 
cacgtccagc 
gcctaattct 
acgccactgt 
gtgacagccc 
aagtcacacg 
tgctccctga 
tccaccctcc 
gcctggaccc 
ggcagggcgc 
agcttgctcc 
gccttttagt 
gacactgccg 
gccaataaaa 
atgctggccg 



gcggggtcgc 
acctggatcg 
ggctgcggag 
gcat crccca 
caccagccaa 
aagcagcgtg 
agcagggctc 
gtggcatccc 
cacacacacc 
gcgacactgc 
gcctcacggt 
agcctggctt 
gctgctqctg 
ccctggggag 
agggaactgt 
cctatggcac 
gccgggctgc 
cggacccggc 
tcaggtcggg 
cccggcctcc 
ttccatgctc 
ggggccccag 
ctctgaaccg 
acgggtcagg 
aggatgccag 
caaccaagca 
tactgggacg 
ggaatgagca 
cttatgcaga 
gtgtgtgggt 
acgctggaga 
cagcctagcc 
tgggctgcca 
aggcagcaca 
cgcccagctc 
cgcttctcac 
actgcacccc 
gtgatttctt 
ggc 



cctgctctgtl020 
gttcccraaal080 
gcagtgacctll40 
cctcctccccl200 
gagccttcccl260 
cccagcctggl320 
ttccagtcct 1380 
aggctccgggl440 
ttgagggtct 1500 
catcatcatcl560 
ggggacaaagl620 
gagactgagcl660 
cctccagctgl740 
gctgggcccal800 
gccctatgga!860 
agcccttcct 1920 
agaggaagcgl980 
cgccgggccc2040 
tgtgagacgt2100 
ccaggaagcc2160 
tcctaggaca2220 
gggtcaccat2280 
gggaagctgg2340 
agccttccca2400 
acacagccat2460 
tggggccgca2520 
gaggcaactc2580 
acttcggagc2640 
ggaggaaaga2700 
gacacagctg2760 
ccactgtcgg2820 
tcgcggaccc2880 
gatgcaggaa2940 
gcttagatgc3000 
tcctgccact3060 
ggtggcctga3120 
agctcaggcc3180 
ttttcattaa3240 
3283 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 38 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2720 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 38 

agaaaatagt ttcaagcaga ccatagccaa gatcaacttc aaagttttag attcagaaat 60 
ggtggctgtt gtgacggaca aatggtcccc gtggacctgg gccagctctg tgagggcttt 120 
acccttccac ccgaaggaca tcatgggggc attcagccac tcagaaatgc agatgattaa 180 
ccaatactgc aaagacactc ggcagcaaca tcagcaggga gatgaatcac agaaaatgag 240 

aggggactat ggcaagttaa aggccctcat caatagtcgg aaaagtagaa acaggaggaa 300 
tcagttgcca gagtcataat attttcttat gtgggtctta tgcttccatt aacaaatgct 360 

ctgtcttcaa tgatcaaatt ttgagcaaag aaacttgtgc tttaccaagg ggaattactg 420 

aaaaaggtga ttactcctga agtgagtttt acacgaactg aaatgagcat gcattttctt 480 

gtatgatagt gactagcact agacatgtca tggtcctcat ggtgcatata aatatattta 540 

acttaaccca gattttattt atatctttat tcaccttttc ttcaaaatcg atatggtggc 600 

tgcaaaacta gaattgttgc atccctcaat tgaatgaggg ccatatccct gtggtattcc 660 

tttcctgctt tggggcttta gaattctaat tgtcagtgat tttgtatatg aaaacaagtt 720 

ccaaatccac agcttttacg tagtaaaagt cataaatgca tatgacagaa tggctatcaa 780 

aagaaataga aaaggaagac ggcatttaaa gttgtataaa aacacgagtt attcataaag 840 

agaaaatgat gagtttttat ggttccaatg aaatatgttg gggttttttt aagattgtaa 900 

aaataatcag ttactggtat ctgtcactga cctttgtttc cttattcagg aagataaaaa 960 

tcagtaacct accccatgaa gatatttggt gggagttata tcagtgaagc agtttggtttl020 

atattcttat gttatcacct tccaaacaaa agcacttact ttttttggaa gttatttaatl080 

ttattttaga ctcaaagaat ataatcttgc actactcagt tattactgtt tgttctctta!140 

ttccctagtc tgtgtggcaa attaaacaat ataagaagga aaaatttgaa gtattagactl200 

tctaaataag gggtgaaatc atcagaaaga aaaatcaaag tagaaactac taattttttal260 

agaggaattt ataacaaata tggctagttt tcaacttcag tactcaaatt caatgattct 1320 

tccttttatt aaaaccagtc tcagatatca tactgatttt taagtcaaca ctatatatttl380 

tatgatcttt tcagtgtgat ggcaaggtgc ttgttatgtc tagaaagtaa gaaaacaatal440 

tgaggagaca ttctgtcttt caaaaggtaa tggtacatac gttcactggt ctctaagtgtl500 

aaaagtagta aattttgtga tgaataaaat aattatctcc taattgtatg ttagaataatl560 

tttattagaa taatttcata ctgaaattat tttctccaaa taaaaattag atggaaaaat 1 620 

gtgaaaaaaa ttattcatgc tctcatatat attttaaaaa cactactttt gcttttttat 1680 

ttacctttta agacattttc atgcttccag gtaaaaacag atattgtacc atgtacctaal740 

tccaaatatc atataaacat tttatttata gttaataatc tatgatgaag gtaattaaagl800 

tagattatgg cctttttaag tattgcagtc taaaacttca aaaactaaaa tcattgtcaal860 

aattaatatg attattaatc agaatatcag aatatgattc actatttaaa ctatgataaal 920 

ttatgataat atatgaggag gcctcgctat agcaaaaata gttaaaatgc tgacataacal980 

ccaaacttca ttttttaaaa aatctgttgt tccaaatgtg tataatttta aagtaatttc2040 

taaagcagtt tattataatg gtttgcctgc ttaaaaggta taattaaact tcttttctct2100 

tctacattga cacacagaaa tgtgtcaatg taaagccaaa accatcttct gtgtttatgg2 1 60 

ccaatctatt ctcaaagtta aaagtaaaat tgtttcagag tcacagttcc ctttatttca2220 

cataagccca aactgataga cagtaacggt gtttagtttt atactatatt tgtgctattt2280 

aattctttct attttcacaa ttattaaatt gtgtacactt tcattacttt taaaaatgta2340 

gaaattcttc atgaacataa ctctgctgaa tgtaaaagag aatttttttt caaaaatgct2400 

gttaatgtat actactggtg gttgattggt tttattttat gtagcttgac aattcagtga2460 

cttaatatct attccatttg tattgtacat aaaattttct agaaatacac ttttttccaa2520 

agtgtaagtg tgtgaataga ttttagcatg atgaaactgt cataatggtg aatgttcaat2580 

ctgtgtaaga aaacaaacta aatgtagttg tcacactaaa atttaattgg atattgatga264 0 

aatcattggc ctggcaaaat aaaacatgtt gaattcccca aaaaaagaaa gggaggacgg2700 
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gaggggagaa ggaaggaagg 2720 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 39 : 

(i) SEQUEN2 CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1036 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblieaing und Editienjng 

hergestellte partielle cDNA 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 39 

gccggccgcc ctttttaacc cccttccctt cctttttttc tgttgctgaa tgatatttta 60 

ttagcttgat aatttgggcc tgcccttagc attaataagc ttcagcacta gtcacaagac 120 

tttcattcac tggtggggaa actttcttgt tttaaaaaat gcaattcaag aaagggcatc 180 

tatttcttgg gggctgcggt gacagcaggc ttctcttcac gggtgatggg aatggtgcgc 240 

tcagggccag agacctgttt ccttggtcca ttcacagtga ggaccccatc agatgacagg 300 

gatgaagtaa tggtgagagg gtctacatca gctgggatcc ggtatttcct gtggaactcc 360 

ctggagatga aaccatgttc atcctggcgc tcttcatgtt ttccatgcac ctcaatcaca 420 

tctcccaaca ccttaacttt gagttcctct ggggagaagt gcttcacatc caggttgaca 480 

gagaacctgt ccttctccag gcgcatctct gagagtccag tgtcaaacca gctgggtgcc 540 

cgcaggaagg agggtggccg aaggtagaag ggactcaggg aagtagacgt cgggaaaaga 600 

tcagactcca acaggtgctc tccgaagaac tggtcaaaga ggcggctggg ggagtggaaa 660 

ggaaagaagg ggcggcggat ccaggggtgg tggatggcga tgtccatggt ggctaggtga 720 

gtgtgagggg tcagctggcc tggtcagctc cttcagctgc agctacagcc agccccttat 780 

atatgcagtc ttgtgaagct tctggaatgg tgatgtcagg ggttttatta tcctagctca 840 

ccagcagttc atggagactt gtgatccggg atttggcaat gtgacacata cccagtactc 900 

actgagctaa gaaaagagag acacaaacac gtctgagccg gccagtgact tgtcatggtc 960 

ttgtttcact agctttctgt ccacacccaa tggcacccac ccccacccct gttctctgaal02C 

gctggtacag agtcag 1036 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 40: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2659 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
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(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 40 



acccacgggg 
ggccgcacag 
tcaagtcaca 
gggatcctgt 
gtaaaggtgg 
cccagattat 
caggggcaac 
ggggtggttt 
ataactttgt 
accgtatcca 
acgagtgcac 
gatcctttgc 
tagatgaatg 
tttattgcca 
taaatgaatg 
tcatctgtca 
ttgatgaatg 
aattctcatg 
taaatgagtg 
gcggcttccg 
accgatgtgt 
acaaatacat 
ccacaactat 
gagagttcta 
tatcaggacc 
ccttccgcac 
cttttctaag 
actattttat 
aattcaaaca 
gtctttatta 
ctaagtatac 
gatgatcttc 
ggcagccatc 
taagaaaatg 
ttgtgttggt 



ctgccctccc 
attcacaatg 
ggacaccgaa 
gagacagcaa 
aatgaagtgt 
tgtcaataat 
caccggggtt 
tgtggccagt 
catccggcgg 
gtgtgcagca 
tgcagggacg 
atgtcagtgc 
taccatccct 
gtgcagtcct 
tgatgccagc 
gtgcaatcaa 
cagaacctca 
tatgtgcccc 
tgagaccaca 
ttgttatcca 
ttgcccagtc 
gagcatccga 
ttatgccaac 
cctacgacaa 
aagagaacat 
aagctctgtg 
agtcaaccac 
ttatagatat 
attacaccat 
ctatatgtaa 
actatctggt 
tgtggtgctt 
ataaccattg 
gaaaaggtca 
ttttattttc 



ctgcgcactc 
ttgaaagccc 
gaaaccatca 
tgcaaagata 
gtcaaccact 
gaacagcctc 
gtagctgcca 
gctgctgcag 
aacccagctg 
ggctacgagc 
cacaactgta 
cctcctggat 
ccatattgcc 
gggtttcaat 
aatcaatgtg 
ggatatgagc 
agctacctgt 
cagggatacc 
aatgaatgcc 
cgaaatcctt 
tcaaatgcca 
tctgataggt 
accatcaata 
acaagtcctg 
atcgtggacc 
ttaagattga 
aggcatttaa 
atctagtgca 
ggtataaagt 
attagacatt 
gaaacttgga 
aaggaaactt 
aatagcatgc 
ataaagatat 
atatccagcc 



ccctcgctgc 
ttttcctaac 
cgtacacgca 
ttgatgaatg 
atggaggata 
agcaggaaac 
gcagcatggc 
tcgcaggccc 
accctcagcg 
aaagtgaaca 
gagcagacca 
atcagaagcg 
accaaagatg 
tggcagcaaa 
ctcagcagtg 
taagcagtga 
gtcaatatca 
aagtggtgag 
gggaggatga 
gtcaagatcc 
tgtgccgaga 
ctgtgccatc 
cttttcggat 
taagtgcaat 
tggagatgct 
caataatagt 
gtcagccaaa 
tctacatctc 
gggcatttaa 
aatccactaa 
ttctttccta 
actagagctc 
aagggtaaga 
atttctttag 
taaaggtggt 



ccgggcccgg 
tatgctgact 
atgcactgac 
tgacattgtc 
cctctgcctt 
acaaccagca 
aaccagtgga 
tgaaatgcag 
cattccctcc 
caacgtgtgc 
agtgtgcatc 
aggggagcag 
cgtgaataca 
caactatacc 
ctacaacatt 
caggctcaac 
atgtgtcaat 
aagtagaaca 
aatgtgttgg 
ctacattcta 
actgccccag 
agacatcttc 
taaatctgga 
gcttgtgctc 
gacagtcagc 
ggggccattt 
gaatattgtt 
tatactgtac 
tatgtaaaga 
actggtcttc 
taaaagtggg 
cactaacagt 
atgagttttt 
aaaatgggga 
tgtttattat 



agcgcagtgg 60 
ctggcgctgg 120 
ggatatgagt 180 
ccagacgctt 240 
ccgaaaacag 300 
gaaggaacct 360 
gtgttgcccg 420 
actggccgaa 480 
aacccttccc 540 
caagacatag 600 
aatttacggg 660 
tgcgtagaca 720 
ccaggctcat 780 
tgcgtagata 840 
cttggttcat 900 
tgtgaagaca 960 
gaacctgggal020 
tgtcaagatal080 
aattatcatgll40 
acaccagagal200 
tcaatagtctl260 
cagatacaggl320 
aatgaaaatgl380 
gtgaagtcatl440 
agtatagggal500 
tcattttagtl560 
accttaaagcl620 
actcacccatl680 
ttcaaagtttl740 
ttcaagagagl800 
accaagcaatl860 
ctcataaggal920 
aactgctttgl980 
tctgccatat2040 
atagtaataa2100 
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atcattgctg 
gattgtgaat 
agatatcccc 
ttccttctaa 
ccctgaattc 
gaagctttaa 
ttctcatctt 
catccagagt 
tatacgrctc 
aaataaatat 



tacaatatgc 
attttgtaaa 
tagaaaatta 
accacattgg 
aggacttcca 
tttctaagca 
cgtacttgat 
gacagtgaac 
cttgcttaaa 
tcctttaga 



tggtttctgt 
aaacagtaag 
tactattgag 
aactgacctg 
caagatgcag 
aaatttaaat 
gctcacagag 
ttaagcaaat 
atgtcactgc 



agggtatttt 
caaaattttc 
aaatcratgg 
aagaagcaaa 
aacaaaatgg 
cctaacact: 
gaagaaaatg 
taccctccta 
tttactttga 



taattttgtc 
cagaattccc 
ggaggatatg 
ctcggaaaat 
araaaaggta 
cactaattta 
atgatggttt 
cccaattcta 
tgtatcatat 



agaaatttta216 
aaaatgaacc222 
agaaaataaa223C 
ataataacat2 3<;0 
tttcactgga2400 
taactaaaat2 4 60 
ttattcctgg2520 
tggaatattt2580 
ttttaaataa2640 
2659 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 41: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2939 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 41 



tttttttttt 
tttcttcaca 
gagttggctc 
aaatgcagat 
atgtatttac 
gtttttcgga 
gcaccctggg 
acaaatcata 
acaacattgg 
ctggcacatc 
tttcccttcc 
gatatcacat 
tatcatttca 
tagttgttca 
tccatctggc 
cctctccacc 
aatgcaaaat 



ttttttttgt 
cagttaagta 
tgtgagacca 
agccacaatg 
agctaataaa 
gccagagttc 
tcacaaccca 
catcatttta 
tcctactatt 
aggaacaatt 
gaattatgct 
actttcacag 
tatttatacg 
ctcactcttg 
tcattgcacg 
cttttactta 
ttgaactcaa 



ggtaataaaa 
cgtttctttc 
tcactgataa 
acctttccaa 
taaaatgtaa 
ccagtgctat 
aatccagaaa 
tttttagaga 
tataggcacg 
tctactccga 
gaaggacaac 
tcgggttccc 
tagaagagca 
attagttgtt 
cgatggttta 
gtaaaaacgg 
acctatcttt 



tgttgtcaat 
ttgttttgtt 
agacacatac 
tatgtacaag 
agccagaaca 
gtgctgcttt 
tttaatgaat 
gaattcattc 
atcatctctc 
catgttccaa 
acacatgcag 
agctatagcc 
ttctgaaaaa 
aaaaacaaca 
caagcactgc 
tccttgtcta 
tcatgtcaaa 



tttattaaaa 
aaagcccatt 
agttagcacc 
ctccatttac 
tccttgatat 
agtgaatctt 
taataaaggg 
caagcctgat 
tcagagaaag 
tacatccctt 
agctttctag 
tctgagatat 
taggagatct 
aatagcaacc 
ttaggaatcc 
aaatctgtag 
gccaggaaca 



gctgattcca 60 
tcataagagt 120 
acacatttat 180 
acatccacac 240 
atataacaaa 300 
ttaagttaat 360 
gatgccaaca 420 
gatgttaatc 480 
ggtcgaagtt 540 
gatcgactgt 600 
tatgtgttca 660 
ttgacatctt 720 
agtttataaa 780 
ctcatggtac 840 
accccaggaa 900 
aagctcacac 96C 
aaagagacgcl 320 
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actggaagta 
tattgaatga 
tcttttuttn 
caacacctac 
gagggattaa 
tccttgaatt 
gtgtttatca 
accacattcc 
gagtctgatt 
tgagaaggcc 
tataggctat 
ttatttcttt 
aggatgtgct 
gactgtctcc 
ttttgaaaca 
tcacagaatt 
tattcagaga 
gagacacttt 
tgatcttctg 
cactcttcca 
ggaaggagta 
cggccacggt 
tcccagaaaa 
tcttcaggta 
tgttgcagcg 
tgcacctgta 
tggagcgctc 
tcacgcggat 
tgtcaacatg 
atgtgtgtaa 
catactcaaa 
gtcagacttc 



caactgaagc 
ttttaaattg 
tttctgcacc 
ccagagaaca 
gcaataaacg 
tgtaactttg 
gaccctttct 
aatagcaaga 
cgtgccgcgg 
tcagtccgaa 
ggcccaatac 
ctcaaaggac 
atttggccac 
taaaataact 
ccccaaacac 
cacatgccgt 
cttgtcatgg 
ctccctagaa 
aatggcgaag 
tttgagcttc 
ggtcttattt 
gccatacaga 
atgaatcttt 
cattttgctg 
gttctttcta 
ggccttactt 
gtgggagcac 
agcttctcca 
cccaactggt 
gacgtctaca 
gttaggtcca 
ctgcaatgcc 



atgaccaagg 
atgaaaatca 
attcaaatta 
ttattataat 
ataaagccta 
tcatgatgca 
tcgtccctct 
gggaatcatt 
aaaagcattt 
agatccagaa 
gccacatgaa 
aaaacagcac 
tataccccat 
aacaagggta 
tgggtatgtt 
tctttgttct 
catttcacaa 
cagaagatca 
ccgggactgc 
aacatgagta 
gtggaaactt 
gaaatctcaa 
acttggtaat 
cttcttttgg 
caactcaagc 
ggattttctt 
ttcactagct 
atgttacatc 
ttctggattc 
aaatctgcat 
gctggatcga 
agcagcatgg 



taagcctaaa 
tttggagaat 
tgtgtcagct 
ataatcttga 
ttaagaatta 
ggccaatggt 
ccaagttaca 
ctaaaacatc 
tctgtattct 
ttccaattaa 
ggagccttat 
ttttcatgat 
aaattgaatt 
gggctgggat 
ttgtaaaagt 
gtagattcgc 
ataccgcagg 
cctttttctg 
tccaccagtc 
gttctccaat 
caggcagagt 
aggcctgatt 
ggaagacttt 
ctctgacttt 
agagcccttt 
cattcaacag 
ggtccacatc 
ctggctgaaa 
caatgcttcg 
catcaggaga 
ggccagtaat 
gctccaaggc 



actgaagag Z 
ctaataataa 
gaggattaca 
gacaaaaaag 
attgatctag 
agggactgtt 
tgttcctggt 
attcatactg 
tggagactta 
aataggaggt 
tttactctgc 
ccactgtctt 
agccactttt 
taatattcag 
tacttcctcc 
ccagtttcag 
tgcctttcct 
agtctctcct 
tgaccagcta 
atctacctct 
gaatgggatg 
ggtatgggtt 
gtagggcatc 
attgatctca 
ctcaaaggct 
agagtcgatg 
tccaagtcct 
agtacctcca 
accaggggac 
aagacgactc 
tctgttgaac 
tgtatcccaa 



aactgtcagalO80 
aattacggtt!140 
ggctcattttl200 
aagggggagal260 
attttatatcl320 
taaaacctct 1 380 
tgacctctggl440 
crgtgtagatl500 
gagtaaagttl560 
tctaaccaatl 620 
gctcaaacaal680 
ttaacgttggl740 
tagtgcttgal800 
gaaaatccacl860 
acttcattctl920 
cctgacttctl980 
ttctgcaaat2040 
gcttttactc2100 
aagtatgaat2160 
gtgtaaatta2220 
ttctcactct2280 
tcactctcag2340 
tgagaacgag2400 
tagcccagat2460 
tccttggaac2520 
aagagatgaa2580 
ctctctgcaa2640 
ttcgggtaaa2700 
cctctggtga2760 
ggggcttctg2820 
tttcttattg2880 
gagatggac 2939 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 42: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 3670 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editieaing 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETiSCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 42 



gcatcgccat 
gtcctccctg 
agtttgcact 
tccccaagaa 
ttgtgctgta 
accacttcct 
agtgggacaa 
gccccacctt 
cgggtggggt 
ctgcgcctgt 
cccttccctc 
ccatttagat 
ggaggtgaca 
gcggaaagtg 
ggctgatcta 
gtccagagta 
ttaaggtcaa 
tagtgacagc 
tgattgtctt 
gcccggggca 
tcagaaaaag 
gtagttttca 
gcaaattgct 
tgttttttcc 
ttttaaaaca 
tccgaggctg 
ccctggtagt 
aacaccccct 
tcctttgaac 
cactttttac 
cccatccagc 
agatacttcc 
aactttaccc 
cttcccccaa 
ctctgggcca 
gcggccctag 
gtatgaaaat 
tctcacagtt 
catcgtaaag 
tgtatatata 
gcaagttcct 
tgctcatacg 
ggcagagtcc 
gagcaggtga 
ttcagaaaga 
ctgtctcaga 
atagcagctt 
gcacagagct 
tgtgcagact 
taattatcgc 
gtcctgggag 
agaagatagc 
acacttggct 



gacgccgccc 
tgacaacgag 
gaggatgaaa 
qaagaagccc 
cctgaagaat 
catcatgggc 
gaaaaacaag 
tcagtccgtg 
gggagcgggg 
cagtagtgga 
catagccacg 
taggaaggtt 
aaccatttcc 
agagccagca 
tgcctttcaa 
gtttctttct 
gcccagaaag 
aaagggacca 
tgaatctgaa 
tgatctgatc 
gaaaccacag 
aaacacatag 
agtcagggtg 
ttttcacatt 
gtctacattg 
cttcccagag 
gtagctgtgt 
agcaaaactc 
ttgattgcct 
atatatttgt 
gagagagttt 
caaagccctt 
ttcttgtcca 
agccggattc 
atgcttatac 
cctgacccgg 
cagcatgccc 
agtgatcctg 
tgctggggac 
ttagctaatt 
gagtgcgtgg 
tatctgctca 
ttagtggagg 
ctgtgctgtg 
gctcaaaata 
gtcccaggac 
tgtctctgtc 
gcactatcac 
gattggcctg 
tagggccaag 
gtccttggca 
atgggaggtg 
cttggtacct 



aatgccaccg 
ttgaaatctg 
ataaaagaag 
ctgaagttgg 
ggggctgact 
cgcaaggtga 
gagttcaaaa 
tttaagtgat 
gggacagtgc 
cattgtaatc 
ctccaaaccc 
tttaagatcc 
aacagcaaca 
gcaaaaacta 
ctagaaaatt 
gtctgcttta 
tgataagtgc 
ggggagaggc 
tcagccagtc 
cccaagacat 
tgagcctgag 
ttaaaaaaga 
aattgtgaaa 
tttaaaagaa 
agcatttgaa 
gagcagctct 
ggctttcctt 
acagagcttt 
atggatcaaa 
ttcatttctg 
caaaagcaaa 
atgtttaatc 
atgtacagga 
ttaattctct 
ccagtgagga 
aggaaaggat 
gcctagttac 
tccttttaac 
cttaagtgat 
agaaatattc 
atctgggtct 
ttttgacaaa 
ggtttacctg 
cagctctcta 
aattggaaat 
cttgagtgtc 
acatcagcaa 
gagcctttgt 
gtcattggtc 
gtgggatttg 
gaactcagtt 
aggattccaa 
gtgggttagc 



aagcctccaa 
aggccatcat 
tgaaaaaaga 
ggcccatcaa 
gtccctgcca 
agagccagta 
acttcatgaa 
tctcccgggg 
cccgggaacc 
cagtcggctt 
cagggtagcc 
gcaatgtgga 
cagccactaa 
cattttgcaa 
ctaatgattg 
aatggaaaca 
agggaggaaa 
attgccttct 
tcagatgccc 
gtggaggggc 
agagacggcg 
aacaaatgaa 
ttgggtgaag 
caatgacaaa 
aggtgtgcta 
ccccaggcat 
cctgaagagt 
ccgttttttt 
gaaattcaga 
cagatggaaa 
acatctctgc 
agcgatgtat 
agtagttcta 
gcaacacttt 
tgctgcagtg 
ggtagattct 
ctaccggaga 
accttttttg 
ttgcctgtaa 
tacttctctg 
tagttctggt 
gtgcctcatg 
gaacattagt 
aatgggaatt 
gtgaatcgca 
attagttact 
tttcagaacc 
ttttctccac 
tccgagagag 
taaagcttta 
aaatctttga 
aaacatttta 
atcaagttct 



gccccaaggc 
tgaacatctc 
aaatggcgac 
gaagaaggac 
ccagctggac 
cttgctgacg 
gaaaatgaaa 
gcagggtggg 
cggtgggtca 
gttcttgcag 
atggccgggt 
gcagcagcca 
aacacaaaaa 
cttgttggtg 
gcaagtcacg 
gactcatacc 
agtgcaagtc 
ctgcccacag 
caaagtttcg 
agcctgtgcc 
attttcgggc 
aaaaatttta 
agcttaggat 
cacccactta 
gaacaaggtc 
ttgccaaggg 
ccgtggttgc 
ctttcctgta 
acagcctgcc 
gttgacatgg 
agtttttccc 
ataagccagt 
aaaaaaatgc 
gaggacattt 
aggctgtaaa 
gttaactctt 
gttatcctga 
tggggttctc 
ttttggatga 
ttgtcaaact 
tgattcactc 
caaccgggcc 
agttaccaca 
ctcaggtagg 
gctgtgggtt 
ttattgaagg 
aaaagggagg 
aaagtatcta 
gaggtttgcc 
caataatcat 
agaatatrtg 
tttttaaaat 
ccccagggta 



acaacggtgt -50 
tgtgccagcg 120 
aagaagattg 180 
ctgaagaagc 240 
aacctcagcc 300 
gccatccaca 360 
aaccatgagt 420 
gagggagcct 480 
cacacacgca 540 
cattcccgcr 600 
aaagcaaggg 660 
ctgcacagga 720 
gggggattgg 780 
tggatctatt 840 
ttgttttcag 900 
acacttacaa 960 
cattatgtaal020 
tctttccgtgl080 
gttcctatgall40 
tgcctttgtgl200 
tgagaaggcal260 
gaacagtccal320 
tctaatctcal380 
tttttcaaggl440 
tcctgatccgl500 
aggcggatttl560 
cctagaacctl620 
aagaaacattl 680 
tgtccccccgl740 
gtggggtgtcl800 
aagtaccctgl860 
tcacttagacl920 
atattaatttl980 
atgattgtcc2040 
gtggccccct2100 
gaagactcca2160 
taaattaacc2220 
tctgaccttt2280 
ttaaaaaatg2340 
gaaattcaga2400 
aagagttcag2460 
ctctctctgc2520 
gaatacggaa2580 
aagcaacagc2640 
ttaccaccgt2700 
ttttagaccc2760 
ctctctgtag2820 
acaaaaccaa2880 
tgtgatttcc2940 
tctggataga300C 
tagttatctt3060 
atcctgtgta312C 
gaattcaatc3180 



WO 99/47655 



147 



PCT7DE99/00909 



agagciccag tttgcatttg gatgtgtaaa ttacagtaat cccatttccc aaacctaaaa3240 

tctgttttrc tcatcagacr ctgagtaact ggttgctgtg tcataacttc atagatgcac3 300 

gaggctcagg tgatctgttt gaggagagca ccctaggcag cctgcaggga ataacatact 3360 

ggccgttctg acctgttgcc agcagataca caggacatgg atgaaattcc cgtttcctct 3420 

agtttcttcc tgtagtactc ctcttttaga tcctaagrct cttacaaaag ctttgaatac3480 

tgtgaaaatg ttttacattc catttcattt gtgttgtttt tttaactgca ttttaccaga334 0 

tgttttgarg ttatcgctta tgttaatagt aattcccgta cgtgttcatt ttattttcat3600 

gctttttcag ccatgtatca atattcactt gactaaaatc actcaattaa t caataaaaa3660 
aaaaaaaaaa 3670 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 43: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1025 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 43 



ctttaaccag 
cctgttacta 
tctgaacgaa 
ttgtgaaagc 
gctggcagat 
tgataacagt 
gctgagtgag 
ccattgtggg 
accaaagcct 
agaaaccttt 
tttgagggct 
cagttttctc 
ttaacctcat 
agtaatcatg 
ttcatcactc 
aattacattt 
aagaccatgc 
aaaaa 



ttatttacag 
ctgattttat 
tgagcacact 
ttcatgtatt 
agtcggcagg 
attttgttat 
gggagagggg 
ctttgagaga 
ttgagtatgc 
aaccgataga 
tgagatgaag 
gtcttaacac 
ggaattcagg 
ttggctggtc 
taggatcatg 
ttattgattg 
aagaggcaaa 



tgtgctcatt 
taaatcagag 
ttaaccagtt 
ttaatttaga 
actcattttt 
cttgcttctc 
taaagagaaa 
gccctaaagc 
actaaatagg 
aggatatggt 
ggaagactct 
tagtggacaa 
attttttagc 
tggtcacagg 
aagtgctatg 
tttggatcag 
ataaaacttg 



cgttcagaaa 
tctttaattc 
atttacagtt 
ttctgtgttt 
tcatcatggc 
tgtagttttg 
gaaacttaag 
attgtaccta 
tgagaagaaa 
atgttgtaaa 
taccagatag 
ttctagcatt 
aagtttgctt 
tgactgtgaa 
ctatttcctg 
agctcagttc 
aagtgaatgc 



ttagatacaa 
ttgcatgttt 
acctttttcc 
ttaagggttc 
tggctgattt 
catcagctgt 
ttttctttca 
gtggtaccta 
ggagagaagg 
gctggaacca 
taagacagct 
ttgtttggag 
ttggttttat 
acagatgccc 
gttatgaata 
ctgtagaaaa 
taaaaaaaaa 



aatctcaaga 60 
gtatctaatt 120 
tttaaccgga 180 
tgagcatgaa 240 
ctccatagat 300 
ttaactttga 360 
cagaactcca 420 
gtgacttcca 480 
tttttaggtt 540 
agtttgcatt 600 
gagttttcct 660 
gatttcagag 720 
cttggctttt 780 
tggtcttgct 840 
ttaaggttgg 900 
cgaactgtaa 960 
aaaaaaaaaa 1020 
1025 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 45: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 538 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 45 

ccaggaggct gtgaggggga gaatgttctt ttggccactg tgaagcctca ggaaggggct 60 

cggattgctc aaggacccat gggagagagg aggctttgac tgggctgcct gcctgtgagg 120 

tctctggact agaggtccaa cgcagtccag ctgacaagga tggaatacgc catgaagtcc 180 

cttagccttc tctaccccaa gtccctctcc aggcatgtgt cagtgcgtac ctctgtggtg 240 

acccagcagc tgctgtcgga gcccagcccc aaggccccca gggcccggcc ctgccgcgta 300 

agcacggcgg atcgaagcgt gaggaagggc atcatggctt acagtcttga ggacctcctc 360 

ctcaaggtcc gggacactct gatgctggca gacaagccct tcttcctggt gctggaggaa 420 

gatggcacaa ctgtagagac agaagagtac ttccaagccc rggcagggga tacagtgttc 480 

atggtcctcc agaaggggca gaaatggcag cccccatcag aacaggggac aaggcacc 538 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 47 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 360 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 
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(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 47 

gccacgggtc cggccacggg tgcggccacg ggtccgacaa tagtatgcag ctaaaaaata 60 

attgtatgtc tttatatact aatatgtaat aatcttcagg tgaaaaaggc aagccacaga 120 

aatgtgtata gcgcacttcc catttgtgtt tcagaaagga gtagaatata aacacataat 180 

tgcttatgta tgcctattca gaataaatgg gtaacactga ttacttttgg gaggggaacc 240 

agtaggttga ggacaggaga gggaagggtc ttaacactta cacccttttg tacattttga 300 

attttgaacc atgtgactgt attacctatt caaaataaac aataaatggg cccaaacagg 360 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 48: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: Basenpaare 

(B) TYP: 2192 Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 48 

gaggcctgcg cccacaccct ctcctgtcca gccctcgccc gcctgggcag ggcccggcgc 60 

cgtccgtgga tgagccacag aacctcttcc accttccgag cggagagaag tttccattcc 120 

tcttcctctt cctcctccgc tgccacctcc tcctcggcct cccgtgctct cccggcccag 180 

gacccgccca tggagaaggc cctgagcatg ttttccgatg actttggcag cttcatgcgg 24C 

ccccactcgg agcccctggc cttcccagcc cgccccggtg gggcaggcaa catcaagacc 30C 

ctaggagacg cctatgagtt tgcggtggac gtgagagact tctcacctga agacatcatt 360 
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gzcaccaccz 
gzcazgaaca 
acctcggctc 
gaacacgt cc 
zccczgzgcc 
zcagqacazc 
zcccaaacza 
tgatgcccag 
agggaaggaa 
gggcaagct c 
gcaaggggac 
ggtcacaggc 
agaggagaca 
agcaggctgc 
ccacatctgt 
actcctgccg 
ggctggtcct 
tcacctaaca 
ccagcttctt 
ctatgaatct 
ctcagcatta 
ccattttcat 
gttagatctg 
gagtatttcc 
gggggatggg 
tcagccttaa 
tacagaagca 
cagcctcctc 
cactctgggc 
acctgtatac 
caaacttagg 



ccaacaacca 
ccttcgctca 
tgcgggagga 
agcagacctt 
ccccqcccca 
tcagcccagg 
gggccctcca 
atttcagatt 
gatctaaaga 
tgcaggacag 
cagggacctg 
aagggtgcct 
gccgtgacgg 
ctgcccaccc 
atatagatgg 
tcctgcgcct 
tctccctccc 
gagatggaag 
gccaccttcc 
ataggctcgg 
ccattggttg 
taacggggaa 
aacccagggt 
cctcattcta 
gggagtcata 
ccctgggaaa 
gggtggaggg 
cctccatgcc 
cccttggggg 
acaataaagg 
gcagggcctt 



catcgaggtg 
caagrgccag 
cggcagcctc 
ccggacggag 
cgcctgccag 
rtctagcccc 
ctctatccag 
tggcctccgt 
acccactgtg 
acaggcagac 
gaaccct ctt 
atctaagtgg 
taaacttccc 
cgtgccccca 
ggtttttcca 
gctggggcct 
acaggcctgt 
ccagggcatg 
cctccgggca 
tgtgtgtaac 
aggccaaatt 
acatccccga 
gtcaacagct 
cctctctaag 
ggaaaagccc 
tgcctgctgc 
gaagggtggg 
tctctggtca 
aggactgggg 
acagtctcac 
acttgagaga 



cgggctgaga 
ctgccggagg 
actatccggg 
atcaaaatct 
caaagcctcg 
cacgcacccc 
ggcaggccag 
cacttaatcc 
ggtcagggga 
aaaccctctg 
ggccaagggg 
aactaattgc 
ctctaccagc 
gccagctggc 
atacagctgg 
ccaggcaagg 
gttcttgggg 
gatggggctt 
gtcagctctc 
acacacaccc 
cagagctttc 
gccactgagt 
gctctcaact 
gctatgcacc 
ccatctccca 
ccccagtgac 
tctcagttag 
gtgtgcctta 
agggggccgt 
agacaaaaag 
aa 



agctggcgqc 
acgtggaccc 
cacggcgtca 
gagtgcctct 
ctaacccca: 
agaccccagg 
ggactcccrg 
agagtacagg 
atgggaccag 
atctatgaag 
agtgggagag 
ccgagggcic 
ctccaagccc 
tgtgccaggg 
ttcgtgataa 
ccacgtgggg 
ctgctcccat 
tgggtcctcg 
catccatccc 
ctatcgttgt 
tcaaatcaga 
gctgtgcttt 
ccccacctct 
cctccccacg 
tctgggatag 
tcttggtttc 
caggggtccc 
gggtggcctc 
gggagagccc 
aggccgcctg 



tgacggcacc 420 
gacgtcggtg 480 
cccgcataca 540 
cccttccctt 600 
tacaacagct 660 
tggaccatcc 720 
gcctgacaca "780 
ggctggggtc 840 
caggacatat 900 
tctctgcagg 960 
acagagggaal020 
agcaaggccalOBO 
cacgccagcgl 1 40 
cagagccatgl200 
actgcatgaal260 
ttgggggtggl320 
gcagacaggal380 
aggttggaccl440 
cctctttaatl500 
ccttcaaatal560 
tttacaatctl620 
gtcactgaagl680 
gggcactgagl740 
tcttccagctl800 
ggaccttccal860 
gtctcccacal920 
cagggcaagtl980 
tcactcccac2040 
tgacgctgga2100 
ccggagttct2160 
2192 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 49: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2952 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREiBUNG: SEQ ID NO: 49 



gtgcggatgc 
tgcgtggtgg 
gacgccttcc 
gtggggggca 
cgtctgaggc 
aatccagcct 
ccaaatgtac 
ttagcaagac 
gcaaaagaga 
aagactgttt 
aaaagaatag 
gccaaggaaa 
cttttatagg 
ctataaagtg 
ccacaatcta 
agtttaaaaa 
aactgcttgg 
atatctccct 
tccagagtgg 
agatgggcca 
tacttgagca 
gaatgccaaa 
attttagtta 
cgctccccaa 
ttgccataat 
ttcccacttt 
agaaactttc 
aaattgtaac 
gttatagagc 
cagagacccc 
ttcatctaca 
aagttggagg 
ctaatctttc 
actagttcta 
atatgccatg 
gaacaaccta 
tttaaacttg 
ttcacatgac 
cttttatact 
tgtcttgttg 
gaagagtgga 
tggatgtctt 
tgctcaaatg 
aaattgaaag 
taaacgaatt 
gatttttttt 
tttactaatt 
atttgtctac 
aatatgggag 
attcacagta 



cggccggcag 
tcggcgacgg 
cggaggagta 
agcagtacct 
ctttatctta 
catttcaaaa 
cctttttatt 
tgaatgatat 
taggagcatg 
ttgatgaggc 
gatcaagatg 
ctgtccattt 
taatgaagca 
tattaagaat 
ttataaatac 
gctacaatca 
ctttgaccat 
ttgctccagt 
tgaaataaca 
tacctgagga 
caagtgtaac 
agtgtaataa 
atgtgcatta 
agtgcatgag 
gatagactca 
ggctgtgtac 
tttaagttgt 
agagcagctg 
gacaacttat 
ttttctccag 
agcagttggt 
aaaattttca 
tctgggggga 
ttacctaatt 
catcagataa 
atgcatttta 
ctgttgccca 
ttgagcttat 
tgaaaatgac 
tatgtgagct 
gagagtctac 
ctttcttcca 
gaatcttatg 
gaattgtata 
acaacagtaa 
ggtgggggga 
caaagttaga 
acaaactggt 
gtagaacaga 
at 



cagcatcatg 
ggcggtgggc 
cgtgcccacc 
cctaggactc 
cccaatgacc 
tgtgaaagag 
aataggaact 
gaaagaaaaa 
ctgctatgtg 
tatcatagcc 
tataaactgt 
ctctcagaaa 
gttcaaaact 
gttccttaaa 
tttatttcaa 
catcatgttg 
acacatttct 
taattgttct 
aggccagcca 
gagaatgtat 
ctaaatattt 
ggtcataact 
aactgtaaca 
acacatgcta 
atttagctct 
atcaaatgaa 
gttaaagagg 
cttccacctt 
atacacacct 
ccatattaca 
ccctaagtga 
tgttcttctg 
acaggccaca 
cagcttcctt 
tggatgcatc 
gagaaacaat 
aattataatt 
agctatgtct 
agccttaaat 
ttgtagagat 
tggatgactg 
agaaatggtg 
taactttctt 
aatcaattaa 
actattacac 
gggggctcca 
agtctagaat 
gtcacctgtt 
gatctccaac 



gctcacgggc 
aagacgtgcc 
gtcttcgacc 
tatgacacgg 
gatgt cttcc 
gagtgggtac 
cagattgatc 
cctatatgtg 
gaatgttcag 
attttaactc 
tgtttaatta 
gcaaatgaaa 
tgaaagaaaa 
ggtttaagaa 
ctagaaggta 
taactacgta 
gcccagccct 
tgtatgtaag 
cgtagccaaa 
gagatcaaaa 
ctatattaaa 
gcatttatca 
aggcttctgg 
aaattacaaa 
ctgaactagt 
atgagaagtg 
aaagacctag 
tcagatatag 
agaatgtaag 
tcaggctaga 
aaggctctgc 
tgaagcttat 
gaactgtgtt 
gtttggtctg 
agataatggt 
ctcatcacat 
ttttaaatgt 
actgcacaga 
gctcatatca 
ttttaaaaat 
gccaggaact 
gttcacatta 
atttaatttt 
catattagct 
atttccaact 
attcatatct 
ttgccctgcc 
tcttgactgg 
gtctctccca 



ccggcgcgct 
tactcatgag 
actacgcagt 
ccggacagga 
ttatatgctt 
cggaacttaa 
tccgagatga 
tggaacaagg 
ctttaaccca 
caaagaaaca 
cgtgagaaac 
tgctacagct 
caaaacctgt 
gcagtaagca 
caatctctca 
aaaaacagag 
tacagaatct 
ttgctttcta 
ggtcgctcca 
aagaacaaat 
gcttaatgtg 
tgaacactaa 
caattgtaga 
ttaaaatttt 
tggtaatttt 
tgtatgctga 
aatccaagcg 
atgttggaac 
ttaaacaaaa 
agtaattaat 
ttgaaaaaaa 
ttggtacact 
agaggtgaac 
ctgtggatct 
gttagacaaa 
tttttctagc 
ctttggtggg 
ttgggtaatg 
gtcacaaatc 
ataagcatca 
ttctctctga 
aagtatcatg 
ggtctgctta 
gagttgtcca 
tgcctttggg 
ctgaaaccct 
ctaacagaaa 
gatttggttt 
tttatcacag 



gatgctcaag 60 
ctatgccaac 120 
cagcgtcacc 180 
agactatgac 240 
ctcggtggta 300 
ggaatacgca 360 
ccccaaaact 420 
acagaaacta 480 
gaagggattg 540 
cactgtaaaa 600 
atcttcagtg 660 
atacccagac 720 
cctcagaatt 780 
gcatctgaag 840 
ggggtttcat 900 
ctgtaaatgg 960 
gcacaaagaal020 
ttccagtatal080 
agcgtacaggll40 
gttttattatl200 
ctttcttaaal260 
aaatgtacacl320 
tttagtttgal380 
gggtcagactl440 
ttttttttaal500 
ccaaaccacal560 
tgttacatgal620 
cacagcagaal 680 
taccggcttcl740 
gttgatttatl800 
aaagaaaaaal860 
ggagccatttl920 
catcttaattl980 
gccttattgc2040 
gcttcattgt2100 
ctttcctaca2160 
cttctgttaa2220 
gaacactaaa2280 
taggatgtac2340 
ccttcccatt2400 
atcggacatt2460 
gccttatgta2520 
tttttagata2580 
acacatggta2 64 0 
gatttatgag2700 
tcacacttgg2760 
cagattagga2820 
cctcattata2880 
taattttctt2940 
2952 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 50: 
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(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 615 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partieile cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 50 

gcaaggatgg tctcaatctc gacctcgtga tccgcccacc ttggcctccc aaagtgttgg 60 

gattacaggc gtgactcacc atgcccagcc acttagtttt ttcttattcc cacctttcta 120 

tcccatagaa cactcttttt tatcttccct gaaccatatt gatgagataa atagggctgg 180 

gggctgggcc ccgctggtca ctcaacagag tatttccctt ggccgagatg gaagttttgt 240 

cccaatagat gagctgctga gtatcaacaa ggtgacattt ttctgctgcc catttgtgtc 300 

ctggagacgg tggtaccctg aaggcagagg ccagctgccg caagacagca atgacagtcc 360 

acctgccgac ctgattcctg catcatggaa taaccacatg gctaccttct atcctctgtt 420 

cccaaatggt ggtggcactt atcctgaagt cgtcaatgat ttccctttga aactacttta 480 

ttttactaat ttaaactatt ttgtactgat gtagccctga ggtagttcat gaaaatgctg 540 

tgcactcatt ccatggaata aatgttggaa agctgatctt ttctgatata aaatgttgaa 600 

tgataaaaaa aaaaa 615 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 51: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1488 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partieile cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 51 



ttttactgac 
aatctgtgag 
tttcagaaga 
tctttggagc 
acatcacaac 
tcccaagcag 
cacgcagaaa 
ttggggatca 
ctgttgaact 
tcaatcgcca 
attctgagtg 
ttaaatcctg 
gtttcttact 
ctggctggaa 
ctcactgctg 
gccggcttca 
caagagtggt 
tgtgatggaa 
cactggatat 
agcgaaggga 
gtgcctttgc 
gccacaacca 
tggatccagt 
ctttttaaag 
ggggtggggg 



cttgctagaa 
tatcacatcc 
tgaaggtaag 
ttctgaggac 
ctgttcccaa 
agaaacccga 
tcaaagttat 
ttttggcatc 
ctgcttaccc 
cagagaaaag 
ctctgtctgc 
cctcactgca 
tttatcatga 
ctctctctct 
tgctgcggtg 
cttaaccttg 
agaaggaaca 
gacagagaag 
gaaaatagtt 
atgagactct 
tgaggacact 
ctagtctctt 
gaatgtctta 
ctatattaaa 
gggggaggag 



gtttacagca 
tgtatagctg 
tagaaaccgt 
tcagctggaa 
tgagaccatc 
acccaccaac 
tgggactatc 
tgcttccttc 
attcatagga 
gttaaccaag 
cctggtgggt 
gtgtgagttg 
ttcactttat 
gatgctgatt 
gaaacaggct 
cctagtgtat 
accagccaat 
aaaagcagat 
aatcatgaga 
gggaagttaa 
agaacctggc 
taatagtatt 
tgctctgcat 
aatgtattgt 
ggggggccgt 



aggaagtgca 
taaacactgg 
tgatgggact 
ccaacgggca 
atagtgctcc 
caggggcagg 
cagatcttgt 
tctccaaatt 
cccttttttt 
cttttggtgc 
ttcattatcc 
gacaaaaata 
accacggact 
tgcactctgc 
tactctgact 
cttatccctg 
cacgagatac 
ggcaattgag 
aatcaactga 
atgactggcc 
ttgcctccct 
gacttggtaa 
ttgcccctgg 
tgaatcaaaa 
ttaggggggg 



ggaacatttc 
aataaggaag 
gagaaaccag 
cagttggcaa 
catcaaatgt 
atagcctgaa 
gtggcatgat 
ttacccaagt 
ttatcatctc 
atagcagcct 
tgtctgtcaa 
atataccaac 
gctatacagc 
tggaattctg 
tccctggggt 
cactgtgttg 
acatgggagg 
tagctgataa 
ttcaatcttc 
tggcattatg 
tataagcaga 
agggcattta 
tgatcttaaa 
aaaaaaaggg 
ccgggttt 



acaaatctac 60 
ggctgatgac 120 
agttaaaacc 180 
caccatcatg 240 
catcaacttc 300 
gaaacatcta 360 
ggtattgagc 420 
gacttctaca 480 
tggctctcta 540 
ggttggaagc 600 
acaggccacc 660 
aagaagttat 720 
caaagccagt 780 
cctagctgtg 840 
gagtgtgctg 900 
agtatgtcac 960 
gcatttgcatl020 
gctgaaaattl080 
ctattttgtcll40 
ctatgagtttl200 
aacaatttctl260 
cacacgtaacl320 
attcgtttgcl380 
agtgagaggtl440 
1488 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 53: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2262 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editiemng 

hergestellte partielle cDNA 

(in) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 
(vi) HERKUNFT: 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 53 



ctcgagccga 
cataatgtgc 
tttctttgcc 
attaacgact 
acttctatgc 
agtgatcaga 
atgattatac 
gtaataatgg 
caatataagc 
gtgttttaag 
ggcataaaat 
atttttttcc 
aaagttggaa 
tgtgttgtat 
ttaagaaaac 
gatggagttt 
acatagcatg 
tgcctataat 
tttagcttag 
ttgatagaga 
ccattaaagg 
atatggagat 
gcagtactgt 
aggagaccta 
gttttatgtc 
cattgggata 
aatctttaaa 
tacttatggt 
tgtaataact 
tgctacaaat 
catggcagaa 
cagtgttgaa 
tagcgttggt 
ttataagaat 
ctccacattt 
tatatagtac 
ttaggtactt 
atgtggttca 



ttcggctcga 
atgacagaaa 
ttagttttgg 
agattaaaat 
tgaaaattga 
ttaataaatg 
ctttattttt 
tttccaaaga 
tatgaagtaa 
ggtctttcaa 
ctcttctcct 
ccccaattac 
gtaagaagtt 
ataatagttc 
agcagaaaga 
tagagtagta 
ttgttgggat 
ttgccagtag 
ggggagggtg 
actttataaa 
cagctgttct 
cttcctttac 
gatacctggc 
agagtccttt 
cttgttccta 
agattttaac 
tttatcaact 
tgatggagca 
tttctaaatg 
aatgttgctg 
agactgaaaa 
actcaaacat 
acatctgaga 
tgtgggtgtg 
taaatgtttt 
caatgttacc 
acataaattg 
aatatattct 



gctaattttt 
taagctttat 
aagtaaattc 
attgccttca 
ccctggatag 
tatattggta 
acaggaagag 
gtatttttta 
tagttggttg 
tgtttctaga 
ggcaaaagct 
aaaatctaag 
ttattttaag 
ataggttgat 
ttaaatcttg 
atgaaattct 
tttttttaat 
ccacagatta 
ggaaagtttg 
cttctttctc 
agagtttcag 
ccctcaactt 
acagtgcttt 
ccctttttga 
atgtaaaagt 
tgggtattct 
ttttacattt 
cattgatttg 
tagtgccttt 
tgttaagtat 
ataacagtaa 
tgcaaaagtg 
aatgagtgct 
cctatcataa 
atattagaga 
tttttatttt 
ttacattatt 
ttccttaaac 



aagtctcgat 
agtggtttac 
tagtttgtag 
agattgttct 
aatactataa 
gttgaattta 
atgatgtaac 
aaggaacaaa 
tgaattaaag 
ataagccctt 
gctatgaaaa 
tattttggcc 
tactttcagt 
cactcataat 
aattaagtct 
acctagaatg 
gtgcagaaga 
agattatatc 

gggggggggt 
tttaataaag 
tcacctaagt 
taatttgccc 
gatcttacga 
gtttgaatca 
gcttaactgc 
tgaattgctt 
gtgttatttt 
gagtttcaga 
aaaggaaaaa 
tcatattaaa 
ttaattgtgt 
ggtggcaata 
caggtggatt 
caattgtttt 
attctttaat 
ttgttttaga 
ttttcttatg 
tcttaaaaaa 



tggaaatcag 
cttcatttag 
ttctcatttg 
tacttacaag 
ggttttgagt 
gcaaagaaat 
tagagtatgt 
acgagcatga 
tggcaccagc 
attttcaagg 
gcctcagctt 
cttcaatttg 
gctcaaaaaa 
aattgactct 
ggggggaaat 
caaaattggg 
tcaaagctac 
ttatatatca 
tgtgaagatt 
acttgtctta 
acacccacaa 
agttatacct 
tgccctctgt 
tagccttgat 
ttcttggttg 
ttacaataaa 
cagtcagggc 
tcttccaaag 
tgaacacagg 
tacatgcctt 
aattcagaat 
ttcagtgctt 
ttatcctcgc 
ctgtatcttg 
gcacacttgt 
tgtaagagca 
taataccttt 
aa 



tgagtaggtt 60 
ctttggaagt 120 
taatgaacac 180 
acttgctcct 240 
tagctggaaa 300 
agagataatc 360 
gtctacagga 420 
attaactctt 480 
tagcacctct 540 
gttcataaca 600 
gggaagatag 660 
gaggagggca "720 
atgcaatcac "780 
aaggctttta 840 
ggccactgca 900 
tatatgaatt 960 
ttggaaggagl020 
gcagattagciOSO 
tagggggacc!140 
caccgtgctgl200 
aacaatatga 1260 
cagtgttgtal320 
actgacctgal380 
gtggtctcttl440 
tattgggtagl500 
ccaattttatl560 
ttcttagatcl620 
cactatttgtl680 
gaagtgacttl740 
ctatatggaal800 
tcataccaatl860 
aacacttttc!920 
aagcatgttgl980 
aaaaagtatt2040 
caaatatata2100 
tgctcatatg2i 60 
ttgtttgttt2220 
2262 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 54: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1301 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 



155 
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(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblienjng und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETiSCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 54 



accagcaagc 
gagcgcagga 
cacggaggga 
cctcaggaaa 
tggccagctt 
caaatataac 
gcaggattct 
cgagaacatt 
ggaaaattat 
tcctagtcac 
agtacactta 
aaaacataat 
tgccttgttg 
gtattatatt 
cttgagaggt 
ggtgttttgt 
gattttattt 
gaagatctaa 
caatgtaagc 
tcctattccc 
atgcctctaa 
ttggcccccc 



aaccggccga 
ggttccccgc 
gccagccccg 
gaggttttaa 
gttcatggta 
ttgccactaa 
gtttcatctg 
aaaaattcgc 
gctggggcaa 
tggatgggaa 
aaaacgctcc 
ttttcccata 
caacatacaa 
ttatattttg 
atattatagt 
atatatacaa 
gcacaaggta 
atgtgaacag 
atggggtttg 
atttttgcta 
ttttaatgcc 
ctttttaaaa 



agtctggaag 
cgccgccgcc 
accttgcccc 
aatcaaagat 
tacacttgta 
ccaagatcac 
acagaattca 
atttgaagaa 
agtttagtga 
gcactgttga 
tcaaagttca 
tccctggact 
ttgcaaaaga 
taaatactgt 
tttgttatga 
tggataaatt 
ctgagatttt 
tttactaatg 
tttctctaaa 
aactcaattt 
aacaaaattg 
aaaaaaaaaa 



ggcgccggag 
ttggccccga 
gctgcggccc 
gggaaaatcg 
tgagcaacca 
ctctgcaaaa 
gaagcaggaa 
atcagcattt 
tccaccttct 
aaattccaac 
aacttagatt 
cttgagaaaa 
tgagtttaaa 
ataccatgta 
aagtatgtat 
ttaagtgtgt 
tttcaagaaa 
cactactgaa 
ttgatttgta 
ctggttttgg 
gttgtaatca 
aaaaaaaaaa 



ccccgcgaac 
gttcctgcag 
gcggctcccg 
gagaaaattg 
aagataaaca 
agaaatgaaa 
aaaaagcctt 
ctaactgaag 
cctagtgttc 
caaaacaggg 
tcagatttca 
ttggtacaga 
aaattacata 
ttatgtgtat 
tttgccctgc 
gctaaggcac 
cagctgtcaa 
gtttaaatct 
atctgaaatt 
tatatatcca 
aattttaaaa 
a 



cggcccgacg 60 
ccgcagccgg 120 
gccaaacccc 180 
cccttcccca 240 
gacagaaaag 300 
acaacttttg 360 
ttaaaaatac 420 
tgagccaaaa 480 
ttccaaagcc 540 
agctgatggc 600 
gtatgtgtgt 660 
aatggaaatt 720 
caaacagctt 780 
attgttcata 840 
ccacattgca 900 
atggaagacc 960 
atctcaaggtl020 
gtggcacaatl080 
actgaacaac!140 
ttccagcttal200 
taataataat!260 
1301 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 56: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1265 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) ST rang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 



156 



WO 99/47655 

hergestellte partielle cDNA 
(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 56 



ccacgtagcc 
taggactttg 
ctctaaagag 
tggctggaga 
tcacaggcat 
agtcccctgt 
tcagaaccat 
tctttcatgg 
tttrtcaggg 
aaagagttac 
ttcactgaac 
aaagatcatg 
ttctttaaag 
caaatgttct 
ggatgtagaa 
ttaatttggg 
ttgagctgtc 
atatacaagc 
gcctaacttc 
ttttgaatgt 
ccaaaaacaa 
aaaaa 



tcgtgccgct 
ctatctctga 
tacagtgcac 
atctcacaag 
tcacagaacc 
ggtttctgtt 
gcagataagg 
cagaatgctc 
gttatttaaa 
ctggatcagc 
cactcactct 
ttgggattaa 
ctattaaggg 
tataatgcta 
atctggaaag 
aaattaacag 
atttgtacat 
acaacagggc 
atatatgtat 
ttgctttaag 
tgaaggaaac 



gcgtgcagct 
gatgtctgct 
tagagggaag 
cggaccagag 
cttctgattc 
ggagcataag 
agcctctggc 
ttggactcgg 
aatctgcctt 
catgctcagc 
gtgtaaaggc 
cttgcctttt 
agtatatact 
cctgatttct 
ttcatttcct 
cagttcactt 
ttaaagcagc 
ttgcactaaa 
tcttaattgc 
tgttggctat 
caaaataaat 



tctgtctccc 
acttgctgca 
tgttcccttt 
atctttttaa 
gtaagggtta 
gtttccagta 
aaatgggtgc 
ttctccaggc 
agattctata 
tgtgacgcct 
caacagattt 
tccccaaaaa 
tgagtactta 
atgaaatgtg 
gggattcact 
tattgtgagt 
tgttttgggg 
gaattgtcat 
acaaaaagtc 
ttctatgttt 
atttctgcat 



tgtttttcta 
aattctgcag 
aaaaataaga 
atccctgcta 
cgaaactcat 
agcgggaggg 
tcatcagaac 
ctgattcccc 
gtgaagacaa 
gaataactgt 
ttaatgtggt 
ataaactctc 
ttgaaatgga 
tttgacaagc 
tctccaggga 
ctttgccaca 
tctgtgagag 
tgtaataaca 
aataatttgt 
tataaaccaa 
ttcaaatgaa 



atcaaggggt 60 
ctgtctgctg 120 
acaactgtcc 180 
ctgtcccttc 240 
gttcttctcc 300 
cagatccaac 360 
gcgtggattc 420 
gactccatcc 480 
gcatttcaag 540 
ctactttatc 600 
tttcatatca 660 
aggcaagcat 720 
cagtaataag 780 
caaaattcta 840 
ttttttaaag 900 
tttgactgaa 960 
tacatgtattl020 
ctacttggtal080 
caccttggggll40 
aacaaaatttl200 
aaaaaaaaaal260 
1265 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 57: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 274 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
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(iii) ANTI-SENSE; NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 57 



attgcgagtt tttttgtttg ttgtttcaat gtgacttgtc gtttatttca atgaaaattt 60 

aaatgattct tacaaatcct ctgaaaagta aaactgatac ttttataaac agaagtatat 120 

gcaaacagtc acaatatgca ttaggacgac tgacgatatt tcttacatgc cagggagttc 180 

ttccatccca gcaaacacct cttatctgaa agtgtttttt ctcctataaa ttggcatcta 240 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 58: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2073 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 58 

taaatttcca aatgttcact cgaggatctt agaaaccaac catacagacg agccgatgcg 60 

gtgaggagaa gcgtcaggcg gcgctttgat gatcagaact tgcgttctgt taatggtgcc 120 

gaaataacaa tgtgaacctg agactggcct gcatgaatac agggtgtgcg tgaatgaaac 180 

tgcccacatg aactttatgt gctacgattt aactgcagcc ttgaacacac acaaaaatat 240 

tcttaagggc tcagatttag caaacacaga agaattttaa aatgagctct cctttcaacc 300 

cttgttaaca agtgcctaaa aatggaagta cctgttcaga ttaatcaaag caataggatt 360 

tgatttgatt aggtatcttt ttacaccagt atgttatttt taaccaaaat gtaaagttct 420 

tattaaactc attacctgcc attgtgattg tcccatcatg gcccacctgg tttcctgatg 480 

ttgtaaataa catcaatgca tctgctgtgg gtcctttgct gagatgtctt cgaaggaatt 540 



agggattttt aaaaagtcaa aaacagtggc aggg 
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ttgttt tagc 
cataatgaaa 
gcagtggcac 
ctagagaacg 
agacttattt 
atttattagc 
ttaattctga 
attcaaggtc 
aatcgcaatt 
aggctaagtt 
aaaagtatta 
gccactgtta 
ggactgaagc 
gtacatcaat 
tttatgttgt 
tatgatcttt 
ttacacttct 
atgcatcagc 
atatatttaa 
tacctattta 
tactttaaaa 
aaaaatagca 
atgctgacat 
ttggcatgtt 
tttataaaag 
actatttaca 



catatccat: 
ctccttttgt 
aaaggtcact 
atgctctgtg 
gcagtactgt 
attaaaatta 
gaacagaaat 
acatctgcta 
ttttcttatt 
tttcatgcat 
acatggtatt 
ttttccttcc 
taaatttgta 
atattaattg 
gcttatgtga 
ttaaatgtac 
ctttaattcc 
ctatgctata 
ctataaggac 
cagaaagatt 
agaacatgcc 
atttgaccaa 
atatgtatat 
cttttctgtt 
caattcatgt 
ctactagaaa 



aactttgtat 
ctataaccag 
caat ccttrg 
agaggcattc 
gttcttcagc 
acatcrcagt 
tggtgccttg 
gcagagtagt 
ttttataaat 
ttcccagact 
aagcttaaat 
tctctggcag 
cttttcataa 
taaagtttat 
accccttggt 
agatattttg 
cacctaagcc 
caatctgaat 
agtttaggga 
aaactgccac 
acgattttgt 
gttggacttc 
taaaataatt 
tgtctattaa 
tacttttctg 
gaaaagagaa 
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tttacttgca 
gccctggcaa 
trtccagttt 
actagtatga 
tagaggcagc 
aatcagcatt 
caaggaagtt 
gttaggaacc 
tcaagaagat 
acttatggag 
aatacgtaat 
ggcacttgat 
tatacattct 
tgtatagtat 
gaaggtccct 
ctataaaatc 
tctgggtaat 
gttattttaa 
acaagttacc 
ctgcgggcac 
ctttctgtgg 
cactacaaag 
gcctatttat 
tgggcctgct 
gtcttttcat 
gaa 




atttggaaga 
agtgcaaaca 
cacattctac 
atgtggggai 
tttttaaata 
agcatttctg 
tactagctct 
tggccttact 
acacttggca 
aattgcagtt 
gggactagat 
ccattccaaa 
gcttctggct 
ttaaccgctg 
tttccttgga 
ggtgcagttt 
attgtaaata 
cttatagttt 
taccacattt 
attcccataa 
actcaacatt 
cagctgtttt 
taatctacaa 
tcttagcaat 
ggcatatgag 
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aggaaagcca 60 C 
ggatgcaact 66 C 
tacttctgtg 72C 
atagtgtata 73C 
atgcaagtgt 840 
aggaccatta 900 
atcaacaagc 960 
ctcctctgacl020 
tcgtgtatcglOSO 
taagttgctgI140 
ggcccactaal200 
gtcaaaaact!260 
tatcttcttgl320 
aagttcctatl380 
tgtgtagtta!440 
tttatggtttlSOO 
ttgttttaaal560 
tttttaatatl620 
cactttagtgl68G 
atgtgtacttl740 
cacttcgatt!800 
ccaaagttcal860 
atagacaacgl920 
attagaatgtl980 
caaataataa2040 
2073 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 59: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 850 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editieaing 

hergestellte partielle cDNA 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 59 
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ctattacaca 
gatctcagtg 
qattttttcc 
ttccacctct 
atggccatca 
aaaataaacc 
accggaatca 
gttggtgtca 
tcttactaat 
attgagaata 
ttttattaaa 
gtgcatcaac 
ttgagaattt 
gtcgttgttt 
atgaaaaaaa 



tgaggttttt 
ttgtgggtiaa 
trtgaattaa 
tccaatgtgg 
gaatcactar 
atatcgccca 
ctggattaat 
tgttgagaaa 
agtagtgaag 
atctttctta 
gttagtcaag 
tctgttggat 
actttatgga 
aagagaattg 



aargtattta 
ctttgrgtgt 
ct^aatgtg^ 
caccctttgc 
cctcctcctg 
attccagtga 
cctcacatgt 
aaggtagaat 
ttagatgggc 
aaaaatatat 
tgcctaagtt 
acgagaacac 
gcgtatgtaa 
tgtgaaatca 



gacctgacaa 
ctttaattcg 
tctcttccct 
ccagaaaaaa 
ttccatttgg 
catgggtacc 
tagcacctca 
aaaccttact 
caaaccatca 
gcactttaga 
tttaatattg 
tgtagaagtg 
gttatttata 
tgtagttgca 



taggggtgtc 
aaatctggaa 
acagatttca 
gccaggaatg 
tta:ccaaat 
tcctcctgga 
ctaacttcgt 
acacattaaa 
aacttatttt 
tattgatata 
gact tgagta 
gacgatttgt 
tacaaggaaa 
aataaaaaat 



actragatgr 
cataga tgat 
gaacttatat 
tatcgaggga 
cagggaagaa 
atgcattgtg 
ttttgattgt 
agttaaaagt 
tatagaagtt 
gtttgagaaa 
tttatatatt 
tctagcacct 
tctattttat 
agtttgaggc 



122 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
60C 
660 
720 
78C 
840 
850 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 60: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2091 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielie cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 60 



aagagacaga 
aagcagtgtg 
tttctttcag 
ctttcaaatc 
tgtactcaaa 
cttggtgaaa 
tggttgatgt 
caaagagtaa 
taaactaata 
agaatcgttg 
tccctagcag 
atgaaaagaa 



ctattaactc 
aatagccttc 
gtagacacct 
aataaagtca 
ttctctactg 
taaattattt 
gtgctctgta 
tagacatgca 
agcattccct 
aaaaagctag 
gccattttcc 
agggaagaaa 



cacagttaat 
aagcatgtga 
tttaaaatgc 
aatgtatgga 
tatgaattat 
taattttttt 
cacaagccat 
aaagtttcaa 
tctaggtttt 
ttatatttca 
ctttttcctg 
ggggagaagg 



taaggacgta 
ataatcttcc 
agaactaact 
aacattttgt 
gctttaagta 
tttatccttt 
ttcaatagga 
taaaaactgg 
tgccaaactg 
gagaaatgat 
ggagtttagc 
gaagaggtta 



tgttccatgt 
atcttccccg 
gaggcatttc 
gccctactct 
gaattcagtg 
acaaagccat 
tggagctgtt 
gccattaaca 
cctatccaat 
tttcattatt 
aagtttagga 
aaaa—.aagt 



ttatttgtta 
ccgctttttg 
agtaactttg 
ccataccccg 
ccaaggagaa 
ggattttatt 
aattattttc 
aataaattaa 
aacaaatttg 
gaaacrgttc 
gagaatagt c 
gctcagacct 



60 
120 
180 
240 
300 
3 60 
420 
480 
540 
600 
660 
72C 
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atgaacgtaa 
ttcgtcatct 
aattttattt 
cctgrccata 
atccaagcat 
gtgcatcttg 
attctattag 
ttagcagcta 
agcaatgact 
gatcaactct 
tcacaggcca 
cgttttaata 
catttatata 
ttttcctccc 
tttaacatat 
ttcctttcta 
atttgccact 
atagtgtcag 
ggaagacaca 
tttatcccat 
atactttatg 
taaccacaat 
agaagagaag 



tccctttgct 
tccatatttg 
tatcatccta 
tctggcttgc 
cgaaacccaa 
gtttatgctg 
acaagcacgt 
ctgtttgtgt 
atttaaagaa 
tccaactgag 
cggcaacaac 
atacatctta 
cagtttaata 
caccttgccc 
ttgggtccaa 
gaaaaatgca 
ggagacaagc 
gatttgaagg 
gccaggagaa 
atattttaaa 
tactatgtga 
cacacatatt 
aaaaagaaag 



agaaatatt: 
caggaaggta 
gaaagccttg 
atgtgccaga 
ggggtaggca 
gcrcaactgc 
atcgaacact 
taaacacact 
aggctttccc 
aaaagactcc 
aacgacaaca 
ttatttttct 
agcctcttgc 
ctgttcctcc 
cttcaataat 
caggctaagg 
aatctgaata 
agctattttt 
tgaagtagaa 
ttcaagaaaa 
ctcatgcttc 
atattaaata 
gagagggggg 



aagagcagct 
ttttctgact 
actagaaaaa 
aagcagagaa 
attctatgta 
tattaaacct 
tgcttcgcac 
tttcaccaaa 
agcatcactt 
tggctttgaa 
acaaacattt 
agtagagaaa 
aagttacttg 
cttcctcttc 
gtaataatta 
catagacaaa 
aatatttgcc 
ttttaatgtt 
gtgaaaggtt 
attgtgttta 
tggataaata 
tatatctata 
gggagagaag 



cagcttggtt 
tgcaatgcag 
tgaataaata 
tagaaaatgt 
ggttttggac 
ctcrggctta 
aaggctcttt 
taggttctga 
acacatccca 
tggaaacrta 
ggaatattat 
ctacaaatca 
ttctctcacc 
tccctttgca 
atacattaaa 
acaaagagaa 
aaaagttctt 
gcaactagca 
tataaatcca 
tctttagaat 
aagcaccaaa 
taacagccaa 
gggggggagg 



gaaacigag- "30 
ctagatgtaa 8 40 
ttgagggtti 90C 
aatctccaac 960 
atgaagtttgl020 
tagtctcttcl080 
agttaacaatll40 
ggcaaacgagl2C0 
aaactaaaaal2 60 
cagcagagagl 320 
tctcaactcal380 
gcctcttcaai440 
tgaggtattt!500 
agaggaaatai 560 
agcatttaacI620 
atgctgagaal 680 
tttatgtcat!740 
actcatcttcl800 
tttgtaagcal860 
tttgtattcaI920 
tatgtatctgi980 
aaaaaaaaaa204O 
t 2091 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 61: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2952 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) ST rang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 61 

ctcgtcccaa accaggacac cctctctaca gtaaatacat gcgtggggat gtacttgtga 60 

tgctgaagca gacggaaaat aattacttgg agtgccaaaa gggagaagac actggcagag 120 

ttcacctgtc tcaaatgaag attatcactc cacttgatga acatcitaga agcagaccaa 180 
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acqatccaag ccacgctcag aagcctgttg 
atgatttccc agcagagcaa gttgatgatt 
cttctggaga agatagatac agattggtac 
tttcctgcca actatgtcaa agtgattatr 
gaatgtgttt catctcattg tgttaaaggc 
ggagagcaga aggatgagtt gagtttctca 
gtgaatgagg aatgggccag aggagaagtt 
tttgtggagc ctgttgagga ttatcccacc 
ccactgaaaa ccaaaaaaga agattctggc 
gaatggtgtg aagctcttca cagttttaca 
aggggagacc ggatccagat cctggaacgt 
caggacaggg aggggatctt cccagcagtg 
agtatgttgg ccatagtacc gaaggggcag 
ggagaatgaa gatgaacttt ccttcaaggc 
agatgatgac tggatgagtg gagaacttat 
catacagttt ctacagatca gctagaggag 
tcacttgaac tatcaccttg actatcagat 
aagaaatatc taagctgtac atggtacact 
ttttgtagtt aattttcatt acaatagaaa 
ctaccgagga aaacatctag tgggattagc 
cagcatgggg aggctcacac acagaagttg 
tgaattaacc atgcttcttc atttttttac 
tacatgctgt aactatcagg acatggttag 
taattcttac agcttgagca tatcagcctt 
gatagtttac tgactagttg gagcatttgt 
caaaataatc tttatgttac caagtgattc 
aattggatgt atcttagtct aaagaaccaa 
ctaatccttc catatatgtg ccatacttat 
agggttatta caaagcacat tttctgaatc 
caaaggaaaa ttcattttct ttgcattatt 
tagtagtaca ttatgaatca catataaaat 
aaacagtgcc aaacctccac agctcatttc 
taagaggaca gaagactggt acttttttgt 
attattagag tgaatgaaaa accactttcc 
agataaaagt ggttctttac atgactgaat 
ggttgaagac aatcatccaa acagatcaat 
ctttcccaac aatggtcatg actttcttct 
acattttagc ttttattgtt ttttttttcc 
cacactttta cgtgactaca acctggagtt 
tgactaaagt tatctcccca ttctatggtt 
atacgttttg gtaaagaaga gagtataaag 
atttcatgag aaatcaatga tttaaagcat 
ctgtacaaca gcaggaagga tatggaatgg 
ttttaacatc ttatattgaa gattctgaaa 
ttcagttttg gccttctgtc accagaatga 
ctgtaataaa ctgaactgaa ctttcaaaat 
gaatggaggt gg 



acagtggtgc tcctcatgct grcgttcttc 240 
tgaacctcac ttctggagaa attggtttat 300 
agagggaact gtagaaacca gattggcata 360 
gatatcccag aaggaggaaa tgggaaaaga 420 
tcaagatgtg ttgctcggtt tgaatatatt 480 
gagggagaaa ttattattct taaagagtat 540 
cgaggcagaa ctgggatttt ccccctgaac 600 
tctggtgcaa atgttttaag cacaaaggta 660 
tcaaactctc aggttaacag tcticcggca 720 
gcagagacca gtgatgactt atcattcaag 780 
ctggattctg actggtgcag gggcagactg 840 
tttgtgaggc cctgcccagc tgaggcaaaa 900 
gaaggccaaa gccttatatg atttccgagg 960 
tggagatata ataacagagc tggaatctgtl020 
gggaaaatct ggaatatttc ccaaaaacta!080 
aagcttgtct gtgttccttg gcacaagaacl 140 
atgtttttgc actatttttt ttaactgaaa!200 
agaattttct gaaagcagaa aacgttcagal2 60 
catgcacatg gaaacccatg agctaggattl320 
aaggtgaagg gaaagcatct ggtggcatggl 380 
cacgtggaca tctgttttaa tcagcacaagl440 
tttagttaaa aaagaggaca t ttaatattcl500 
caatctcaat ttcatttttg atattcaaatl 560 
attaccagag caaatccttc cttcagatggl620 
aagcacatgg tgaaatcagc ccctgcccacl 680 
ccatttgtct aaggatttga agggggtctal740 
aaccatccct gaaatgcctt gctaatacaal800 
ttttttcctc agtgtatact ttatgttaacl860 
tgcaatcatt cctttgacaa ttactggaccl920 
ccagtaatat ataaaaactg tgtcttgttal980 
cttacaatac agaacaactg ttaagatgga2040 
tttgtaatat aatcagaatg aaaaataatt2100 
tttatttttt ctctagctta tccctgcaca21 60 
tgctttccat tgttataaat tctaagctta2220 
caattacaat ttatgggcta gagccaaata2280 
ggaatagaat ttcattggaa atgtaaaaca2340 
gtttttgaga agagtttcat atgctggacc2400 
cattgtccaa aaagttaagc aacaagtggc2460 
ctgcaaagaa ggtaatattt acttggtctt2520 
acattttatt ttggactatg gggacttcta2580 
aaaattcttg tcaaatttca ctcaaaagta2640 
tatccaaatt aaattatcat ttgcagcaaa2700 
aacatgaggt atatatcttt gcctttataa2760 
acctatcttt attagaggaa aatctcaatc2820 
taagtgcaat agttgtaaat ctacttgaca2880 
ccctttctca tactagactg agttttttga2940 

2 952 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 62: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2313 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 62 



cataatagtt 
taacacttct 
agtatgttta 
tttctttgtc 
atgtaaagga 
catgttgaag 
atataaatat 
tatataaagg 
tatttaaagt 
aatgtgttga 
aatcagatga 
gaagtgcata 
agaaatgtta 
ttctgttgtc 
taagattagt 
gtcagactta 
gtttgattat 
tttcttattt 
ccctattcag 
tttatatttg 
tacgttcttt 
tgaaagcagg 
tgggattgtt 
ataaaagcat 
tttccattat 
ttaggattac 
attcttatgt 
tacaggcagg 
aggttttttt 
cagctgctct 
ttatatgtct 
cttttggatg 
tgctcttcta 
ttgagaaaaa 
actggattac 
ttattgaatt 
ttcctggtgg 



aactctactt 
aattaagttt 
aagagaacag 
aatttaaatg 
aatcacctac 
ccagattttc 
ctctatattc 
tataagagac 
ggcccacata 
aaacatgcta 
attgtctgtg 
gggagtgtat 
actgggaggg 
aaaagaaaac 
ataaagagta 
aagatttgag 
atttcctaca 
cacttaactc 
ttttaatctt 
acttggcaac 
gacttaagga 
gaaaagaatt 
ttgtgggttt 
tattgggtgc 
agtatttatt 
aggaagcagt 
cctaatttta 
atgacacttt 
ctgttttcta 
cctccacatt 
atagagtaag 
ggggagagca 
ggctgactcc 
ctttccaaac 
agaaatgaat 
aatatttttg 
taccctctta 



actgttttaa 
atcaagttgt 
ttcgcaatac 
caatgtataa 
tttcatgcag 
tgtagtaaaa 
tttggaatga 
catgacaatg 
atatacattg 
acatttgtat 
tgtcttgcaa 
gtcttctgaa 
tgctgaggcc 
taatgaataa 
tatagattgt 
aaattatttg 
caaacttctt 
atttgattaa 
ggaatatgca 
attaacatgt 
tggcataaaa 
tccttttccc 
ttgtttgttt 
ctttgtttgt 
gtatttttat 
ccttacttac 
tttaattctg 
gtgttaaagt 
aaaagagtaa 
gaatgatatc 
tataagagat 
tcaggctggg 
cagccctgac 
ttttgcatga 
taattgtctc 
tcttgaagca 
acatatatct 



catacatttg 
actgtattag 
aaaaagttac 
aaagtttatt 
gtgtataatc 
cttttaaata 
tactaaagtc 
tctgaaaatg 
agtactccat 
gatttttata 
aagagttggg 
tggttttatt 
actcactgca 
attagtttgt 
taatccccac 
tgtcatttac 
atttaacagg 
actgtattct 
tttgtaaatt 
cctaagactt 
taatcatttt 
ccttttttgt 
taaatgtaaa 
aaaccaaaaa 
gttctgaaaa 
acttcttgtc 
agttccttac 
gttattttta 
ccaagatacc 
ttgttaattt 
aattcattag 
gtcaggtaag 
ttgaaaccat 
gaaactagaa 
tgtgataaaa 
ttttctagtg 
ttgctatcct 



atttaacaaa 
ataatcagca 
atggagcttt 
ttgctattgt 
ttgaaaagga 
ttattttaaa 
tctggtctag 
gaatagataa 
ctctccaaat 
cttctgccga 
gacaacttgg 
gttcttgtaa 
ttaattttgt 
cattctagaa 
cagctagact 
tagacgtgat 
atagcctact 
aaaacatttg 
gtgatgtcat 
agtgcagaga 
tgaacctgtg 
gttgtctata 
ttgagaatct 
gtaataaatg 
ttacccatgg 
tgttttaggt 
acagcatttt 
tgtattacct 
tccagggtgt 
ataggcacat 
taataggaat 
tgtaaatggc 
tagcgctaac 
aaaggaatgt 
aaaaaaaatg 
atagaatgta 
taagatccta 



ttgttcagca 60 
gtgtatctgg 120 
acatcttaac 180 
gaaaaactaa 240 
aaaatgcttc 300 
agaaatatgt 360 
gaccatacct 420 
tgatgccttt 480 
gtatttccat 540 
atagacttag 600 
gcaggcctat 660 
tctagcttaa 720 
gtgtttagag 780 
tttaaagttc 840 
ttgaacttaa 900 
ttttagttct 960 
aaattaaatgl020 
gggtttttccl08C 
tgagactatall40 
agcttggcagl200 
taataaagctl260 
ggaattaactl320 
tttataagaal380 
aatccctatal440 
aacaatatgclSOC 
gtacttgttalS6C 
agggaaagaai620 
ggaatgaggcI68: 
cattgggttc!74C 
ttgtggtaat!80C 
taactgaccc!86C 
cttctgagca 1 92 Z 
ttgctctgttl98: 
atgccacgta204C 
aaatattttc21CC 
tttgtctttt216C 
aacaaatcat222C 



WO 99/47655 



163 



PCT/DE99/00909 



ctttgtcagt taagtatagt tgcgcaaaaa ttgttaaatc ctttgtcttt a t taaagaaa2280 
aattcgagta acaaaaaaaa aaaaaaaaaa aaa 2313 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 63: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERI STI K: 

(A) LANGE: 1650 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 63 



ccgcggggct 
atcccgcggc 
gcaggacttg 
aaggcttctc 
tgaccaaaga 
gtcctcctaa 
cagagaggag 
tagaccctca 
gccctgtgta 
taagaggtag 
cacaccctgc 
gtctcccctc 
aaatgaggta 
ccctgggaac 
gattacaggg 
atctagagga 
taccagctca 
gatttcttga 
tcagatcagt 
aaactcattt 
tagaaaatgt 
gcattcccag 
caggccacat 
acagcaatag 
ccctcctagt 



gggggagctc 
ggcgccaggg 
gatggtgaga 
cttcaaatac 
ggagctggag 
aggcttttcc 
tctgggcagg 
atcaggactt 
gagatgttca 
agctcagacc 
acaccttaga 
ttttgccctc 
gagctcacct 
cccacttctc 
cagcaaagaa 
atctcggatt 
gccaaatctc 
cctatgcctt 
ctcaaatggg 
gcagttctta 
tttcatttaa 
tggccttctc 
ggcaacagcc 
tcatgccctt 
agagctatct 



ggggagcctg 
aggcggagga 
aggggccatc 
agccccggga 
gaggagcaga 
ttttggcatc 
ctcccagggt 
gtcccttggc 
tgtctgttcc 
ctggactggg 
taaaaagaac 
actgaagcca 
gtgctcacca 
tctgtggctg 
ccagtaccag 
cagccctttc 
cactctgcta 
ttcttagaaa 
tttcttggaa 
ggtttgttgg 
tggaaggctg 
atctgggcct 
acacaatcat 
gtccaggctg 
aggtttgtct 



cgggaccggg 
gcaggcggtg 
atcggaaggg 
agctgagggg 
gaactgaaga 
ttaaaagctt 
gcatgctgcc 
tagcaggatc 
tgtgggtcac 
atttttctta 
attttaaaag 
aaccacagaa 
gctccgtcag 
gcttggttgt 
gaatttactt 
attgctaaga 
tagcagaagc 
gtttgataga 
ttttatattt 
ttaaaacatt 
gggaatgtcc 
ggaacctttg 
tgccttcaac 
ggatctaatt 
ggaaagtttc 



ggagcccgaa 
gaggcgaggc 
cctgaggagg 
aaaccagtac 
ataacgaagt 
gagagataaa 
tccataaatc 
ctgggaacac 
tttgttaagc 
ccactcaaac 
cagagttcac 
gactttgagg 
ggtggtcagc 
cgggggtgag 
gaccattccc 
caccttttca 
aataatgttt 
ttagttagaa 
gacaatattt 
tttttaaagc 
agcatcaacc 
gttcagggct 
acagagccac 
gatacaatag 
cgaccctggc 



ggccaggggg 60 
aggaagagga 120 
ggggacggag 180 
aagaagatga 240 
tatccttagc 300 
acggaaaccc 360 
tgctgagctc 420 
ctttggccct 480 
tgaagagttt 540 
ttgctatcca 600 
tttcactcca 660 
aatgagagac 720 
cgaccccttt 780 
atgccatatt 840 
cttatttttc 900 
ctgaggttct 960 
gctttaaaaal020 
cttcagatcal080 
atactataccl 140 
agtaagtttal200 
cctatggcatl260 
taggggagaal320 
gtgtccccaal380 
grcgttgact!440 
trataggcacl500 
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cacacctcat gtactcctcs tggcttggat 
aactttgagt agatgatctc aaaaaaaaaa 
gggcacaaag gcggaatggg ggtgagcttt 



crctgtartc agcctttgtt cagtccaatal 56C 
aaaaaaaaag gggagaaggg aagaaggaga 1 620 

1650 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 64: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2851 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 64 



cgccccgcgc 
ctgagccgct 
cgccggccga 
ggcggccccg 
acacaccttt 
ggtgaactta 
agtttattaa 
ttgattgatg 
gggaaggcag 
cgatgtcttg 
aagagaattc 
gggaaagtca 
cagatttttg 
atattgcttt 
tacatctcaa 
tttttttggt 
tcaccaaacg 
gtttgtgcct 
acattttagg 
cttaagtgaa 
atgtgtttgg 
actgaccatt 
aaagttgtat 
tcagagcctg 



cggccccgcg 
gccgcagccg 
ttctcctctg 
gcgccggcaa 
ctgcaggaga 
ttgaaaagta 
agagggaaat 
ggtttccaag 
atgtatcttt 
agaggggaaa 
agacctacct 
agaaaataga 
acaaggaagg 
gatagctgct 
ttagtggctg 
cacaggagta 
aagggtatca 
tctgtgagca 
atttagggat 
tttgtggacc 
taaacaaact 
tgctgtagaa 
gacagggcat 
gcagaattgr 



ctgtcagctc 
gctgctccac 
ctctccacgt 
ggggacccag 
gctgcttcgt 
cattaaagaa 
ggatcagaca 
aaatcaagac 
cgttctcttt 
gagtagtggt 
tcagtcaaca 
tgcttctaaa 
ctaattctaa 
atcatgaccc 
gaaagtacat 
gacagtgaat 
gctatttttt 
aaacttttta 
acccgcttcc 
aaatttcaaa 
caaaatggat 
agatgagaaa 
attctttgct 
cagctttagt 



cctcagcgtc 
gtcctgggcc 
ctcatgaagc 
tgcgcccgca 
gatgaaagga 
ggaaagattg 
atggctgcca 
aaccttcaag 
tttgactgta 
aggagtgatg 
aagccaatta 
tctgttgatg 
acctgaaagc 
ctttttaagg 
ggtaaaacaa 
tcaggtttaa 
tttaaattca 
gtacgcgtat 
tctttttctt 
ggaacttttt 
tcttaggagc 
acttaagctt 
tccaagattt 
ctgacataat 



cggccgaggc 
ttagcttcct 
cgctggtcgt 
tcgtcgagaa 
agaacccaga 
taccagttga 
atgctcagaa 
gatggaacaa 
ataatgagat 
acaacagaga 
ttgacttata 
aagtttttga 
atccttgaaa 
caattctaat 
agtaaatttt 
cttcacctta 
aaaagaatat 
atatccctct 
gcaagtttta 
gtgtagtcag 
att^tagtgt 
tgttttacta 
gggttggggg 
ctaagggtat 



gcggtgtatg 60 
gctgcagacc 120 
gttcgtcctc 180 
atatggctac 240 
ttcacagtat 300 
gataaccatc 360 
gaataaattc 420 
gaccatggat 480 
ttgtattgaa 540 
gagcttggaa 600 
tgaagaaatg 660 
tgaagttgtg 720 
tcatgcttga 780 
ctttcataac 840 
tttatgttct 900 
gttatggtgc 960 
cccttttatal020 
agtaatcaca!080 
aatttccaacl!40 
ttcttgcacal200 
ttattaaatal260 
caacttgtacl320 
cactaggggt!380 
ggggcaaggal440 
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tcacatctaa 
atcttaacaa 
atgattctca 
c:taataaaa 
ttattttctt 
ctttggtcag 
ttattcagta 
aaggctatag 
ggaatttgtt 
tcttaatatg 
tacacagggt 
tcactggaaa 
atgtgttatg 
gtattgctaa 
cttggaagag 
tttaatcaaa 
actcacataa 
aagcaacctt 
ggtatctttc 
aggctttgct 
gttgattgag 
ccaagaatgt 
tttccattca 
gtgctgtggc 



tgcttgtgtt 
aattcgtagc 
gttagcattt 
gcttaggatt 
gaatactttt 
aaaaataata 
gatttttgtt 
agtccaaagg 
ttcgccttac 
agatttaaaa 
caaatagggc 
taggacaagt 
aaattcactt 
gtactataac 
ataggaatga 
cagctctagt 
gtgaagaaat 
aaagttttga 
tgtggcattt 
ttttgtttgc 
ataatatgac 
tttgagtttt 
gtgatgttgg 
ctttgctaaa 



ccttatactc 
agtggaacct 
tagtaacact 
aattagaaga 
ttcatagtta 
aatatatctt 
tggcatcatg 
aatattcttt 
ttttttttct 
tcttaaaatg 
aaataatttt 
taatggatgt 
aatgataaat 
atattggcca 
gttcttatct 
atgaagcaag 
ctgtcagata 
agaagactga 
gagaacagaa 
ttttaagtag 
ttaactagtt 
ttgaaagacc 
atgtatatca 
aaa'aaaaaaa 



tattatatag 
tgaaatgcat 
tcaaaggttt 
agcaatctag 
tttgtttaaa 
ataaatgttt 
ttgaagcacc 
tacaccaatt 
tctgtcacaa 
tttcttattt 
gtctttgtat 
ttttatattt 
ttttcaacat 
ctaaaattca 
agtgttgcag 
agtaaagact 
ggaatctaaa 
tgagactagg 
accaagaaac 
aaaaacatgt 
ttgtcattcc 
ccaatttaag 
attatttagt 
t 



tgt.tat.tcat 
gtggctagat 
ttttttgttt 
ttaaatttcc 
aagatttaaa 
gattcccttc 
gaaagataaa 
cttcctttaa 
tgctaagtgg 
tcagcactta 
aatagatttg 
taatagaatc 
acttgccatt 
tattgagatt 
gccagcaaat 
aaggtttcga 
tatttatagt 
tgctttgctt 
atggtaatta 
tggcaacatt 
atttgttaaa 
ccttgcttat 
aaataatctc 



gattcagctgl 500 
ttatgctaaal 560 
gttttctagal620 
catttgtattl680 
aatcattgcal740 
cttgctatttl800 
tgatttttaal860 
aaatctctga!920 
tatccgaggtl980 
catcatttgg2040 
atatttaaag2100 
atttatttct2160 
agaaaacaaa2220 
atcttggttt2280 
acagaggtgg2340 
gagcattcct2400 
gagattgtga2460 
cctttcatca2520 
ctaaattatg2580 
gagttttgga2640 
gatacagtca2700 
ttttaaatta2760 
aataaatttt2820 
2851 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 65: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1071 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUEN2-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 65 

attccaaaca tggcggctcc actagggggt atgttttctg ggcagccacc cggtccccct 60 

caggccccgc cgggccttcc gggccaagct tcgcttcttc aggcagctcc aggcgctcct 120 

agaccttcca gcagtacttt ggtggacgag ttggagtcat ctttcgaggc ttgctttgca 180 
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tctctggtga 
gatcagtgra 
aaaagattgc 
ctaaggaatg 
cattggcagc 
cagggctcct 
acgtgagcaa 
acattccttc 
ttagttttat 
gtactttata 
gcgaagttta 
ttaaattttt 
aaaagagtat 
attaccccgc 
tacctcaaga 



gtcaggacta 
tccagaagtt 
agttatctgt 
aattacagcg 
aggtgctgga 
tggcctacct 
agggcagagg 
ctgtggactt 
gctcccattg 
acatgtctgt 
gactgtgaat 
gcatgacttt 
agtagcctga 
ggtggtgtgt 
agaggaatct 



tgtcaatggc 
t ctggatatt 
ccagaaacca 
caaagatgca 
ggacatcaac 
ggagcaggca 
cagttggcct 
gacattttgg 
aaaaattttc 
agcttggata 
atgatgacac 
tcatcttttt 
gaatcaggag 
agaaaagtat 
aatacaatat 



accgatcagg 
gcaagacaga 
gagcaagtta 
ctagtccaga 
gtgcagcaca 
tctgccaaca 
atgagtgggc 
aagaactctt 
cactattttt 
aaccaagtaa 
agattctttt 
atgtgtgttt 
atgggagttt 
gtaaatttgc 
ttgtaatgtt 



aagaaattcg 
cagaatgttt 
tcaaagagga 
agcacttgac 
aaaagcccgc 
tccctgcacc 
tgatgcgtga 
tgccagataa 
ataagctgtt 
gtattttttt 
ttatggtggc 
cctgtagttt 
tagtcgtagg 
tctgttttaa 
tccagaaaaa 



aaccggtgtt 240 
tttcttacaa 30C 
tgtgtcagaa 36C 
aaagctgagg 420 
cgacatccct 480 
tctgaagcca 540 
ggttggccac 600 
tgagttcatt 660 
aatttcttga 720 
tttgtcttta 780 
tttgcttgtt 840 
gatccgaagg 900 
ccttatgata 960 
gactttgaacl020 
a 1071 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 66: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2375 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 66 



agcttgccaa 
atgatctgga 
caactttata 
tattgagaga 
cacagatagg 
tgtttaggtc 
tggttttaca 
taagcaagca 
aaaaatatca 
tccagattgg 
ccaatacaag 



ttctgtaact 
tcatccaggt 
caagaatacc 
atcaggctta 
tgctctgata 
ccatttggat 
gatggctttg 
gtggagtgaa 
tttgggtgtg 
ttttatgact 
gctatcccag 



ccttgggata 
gttaatcaac 
tcagtactgg 
ttctcacatc 
ctagccacag 
agaggtgatt 
aaatgtgctg 
aaagtaacgg 
agtccacttt 
tacctagtgg 
acaatgcttg 



tcttgctgag 
ctttccttat 
aaaatcacca 
tgccattaga 
acatcagtcg 
tatgcctaga 
atatttgtaa 
aggaattctt 
gcgatcgtca 
agcctttatt 
gacacgtggg 



cttaattgca 
taaaactaac 
ctggagatct 
aagcaggcaa 
ccagaatgag 
agacaccaga 
cccatgtcgg 
ccatcaagga 
cactgaatct 
tacagaatgg 
gctgaataaa 



gctgccactc 60 
cattacttgg 120 
gcagtgggct 180 
caaatggaga 24C 
tatctgtctt 300 
cacagacatt 360 
acgtgggaat 420 
gatatagaaa 480 
attgccaaca 540 
gccaggtttt 600 
gccagctgga 660 
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agggactgca gagagaacag tcgagcagtg 
cacagttatt acctcaggaa aatcggttat 
cctcctggag gttt^ragaa atgtgaaatg 
actgccaagg tttccaagtg agtgatgcca 
tgttggatca tttgaaccca cttgttaatt 
tggctttcat gtgaaacctr gaatatgcaa 
acaaaggaag ttttgatatg tgccacgact 
aacttgaatt gttcagcaac aatctcttgg 
tcttgtacct tccactaagt tctctctgag 
ctgcctctgg caagacaatg tttacaaatc 
tggagcatga ttgtgaagga accactcaaa 
ctctttcccc ctggtttgcc tttttcttct 
tagttttatt tcatgcactg gaaactgagc 
tccagtgccg tttggcaatg caattttttt 
gggaagaaca ccaatgtcct agctgtatta 
tttcactact gtacacttga cctgcacatg 
taatcagctc agggtatttg ccaatctgaa 
agatcaaggg tactaaagtc cctttcgctg 
gtacggatgt gtgtttgcgt gcatgtttgt 
catgtgggca aagatttgaa atgtaagctt 
agcagccaca ctcgggggag gggaaggttg 
gccttaaact atgcacatag ctaagtgacc 
attgttttct tgtccctccc tttgatgaaa 
acagatgttt tctaggacaa actataagga 
gtaatttgtt ttaaattgtt ttatgtatag 
aaccggtgct ttcttttagt tcatttgtat 
aattgtttac agtttgttgc aacagccatt 
tttgtaaaag gctttgccat actcatttta 
aataaaaacc tatcttttca taaaaaaaaa 



aggacaccga tgctgcattt gagttgaact "20 
cataaccccc agaaccagtg ggacaaactg 780 
gggtcttgag gtgagagaac ttaactcttg 840 
gccagcatta tttatttcca agatttcctc 900 
gcaagacccg aacatacagc aatatgaart 960 
agcccagcag gagagaatcc gaaaggagtal 020 
ttttcaaagc arctaatctt caaaacgtgal 080 
aatttaacca gtctgatgca acaatgtgral 1 4 0 
aaaatggaaa tgtgaagtgc ccagcctctg 1200 
aactctgaaa atattggttc taaat tgcct 1260 
caaatttaaa gatcaaactt tagactgcagi 320 
ttggatgcca ccaaagcctc ccatttgctal 380 
atttatcgta gagtaccgcc aagct ttcacl 4 4 0 
tagcaattag tttttaattt ggggtgggaglSOO 
tgattctgca gtgaagacat tgcatgttgt!560 
cgagaaaaag gtggaatgtt taaaacaccal 620 
ataaaagtgg gatgggagag tgtgtccttcl 680 
cagtgagtga gaggtatgtt gtgtgtgaatl740 
gcatgtgtga ctgtgcatgt tatgtttctclSOO 
ttatttatta ttttagaatg tgacataatglS 60 
gtaggtaagc tgtaacagat tgctccagtt 1 920 
aaacttcttg ttttgatttg aaaaaagtgcl980 
cgttaccctt tgacgggcct tttgatgtga204 0 
ctaattttaa acttcaaaca ttccactttt2100 
taagcacaac tgtaatctag ttttaagaga2I 60 
ttcccttgtt actgtaaaag actgtttatt2220 
ttcttgggag aaagcttgag tgtaaagcca228 0 
atatgtgcct gttgctgtta acttttgatg234 0 
aaaaa 2375 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 67: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1823 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 67 



gtcaggataa 
cagctgctat 
gccagtcttg 
atga ttagac 
cttgctgttg 
gagtttgcaa 
tgaccggaac 
aggtattcta 
cctcgaagaa 
acagttttgg 
tcaagttaag 
aacccaggac 
accttcacta 
agctgcatcc 
caagtcaaaa 
ggatccattt 
ttacaacaat 
agttgccata 
cgacatgatt 
attgcagttc 
taatctgaaa 
agttgaaaac 
atcatatggt 
tcctcatttt 
tgaagaagaa 
tgcaaaacgg 
ttgaaaatgg 
gtaaatctat 
caccaatcag 
ttatttgagc 
taattaattt 



ccttaaggat 
gccgtggaaa 
aggtcctaca 
gaattgattc 
atttgtgaat 
gaaacaggtg 
tgtgggctca 
atgccagttg 
ggtacaattg 
atctttgatg 
caaagaggtc 
gctgaggaca 
tcagttggaa 
catatctatc 
tcttctatgt 
ttgagtttgg 
actgcagatg 
atcgacacat 
aatggtacag 
ttttcttctg 
ggaatccctg 
ccagacaact 
gtgctagaca 
ctgtatgcaa 
cataggacat 
ctgcaggtca 
gtattttgat 
gtaagtaagt 
tattaaatgc 
atttgatagc 
ttggaattca 



agatgaaggg 
t cctgrttac 
t ctccgaaag 
tttctgtgac 
aagaaccaga 
cttaacacta 
tcgctggggc 
gagacctgct 
cttttaaaaa 
tgcaaaatcc 
cttatacgta 
acacagtct c 
cagaggctga 
aaaatcaatt 
tccaagtcag 
ttccgtaccc 
gagtttataa 
ataaaggtaa 
atgcagcctc 
atatttgcag 
tgtatagatt 
attgtttctg 
tcagcaaatg 
gtcctgatgt 
acttggatat 
acctattggt 
atgatctgta 
gggaataaca 
ttatgactaa 
atctctgatt 
tat 



ttgagagcct 
tttctgcatc 
caagctcttc 
tcatcagttc 
gcttgtagaa 
attcacctcc 
tgtcattggt 
tatccagaag 
ttgggttaaa 
acaggaagtg 
cagagttcgt 
tttcctgcag 
caacttcaca 
tgttcaaatg 
aactttgaga 
tgttactacc 
agttttcaat 
aaggaatctg 
atttccacct 
gtcaatctat 
tgttcttcca 
cacagaaaaa 
caaagaaggg 
ttcagaacct 
tgaacctata 
caagccatca 
gtatcgtagt 
tctggtatca 
tttcacagat 
ttgttagctg 



gtgcctcatt 
tgctcctgca 
tagaagttga 
atttcctgta 
accactttaa 
tgaacaagaa 
gctgtcctgg 
acaattaaaa 
acaggcacag 
atgatgaaca 
tttctagcca 
cccaatggtg 
gttctcaatc 
atcctcaatt 
gaactgttat 
acagttggtc 
ggaaaagata 
tcctattggg 
tttgttgaga 
gctgtatttg 
tccaaggcct 
attatctcaa 
agacctgtgt 
attgatggat 
actggattca 
gaaaaaattc 
atcttcttgt 
acttatcttt 
tttggaatgg 
cgcaaatatt 



tctgagttct 60 
agactctgga 120 
tagctttcca 180 
aaattcatgt 240 
tcatatccag 300 
aaatgggctg 360 
ctgtgtttgg 420 
agcaagttgt 480 
aagtttacag 540 
gcagcaacat 600 
aggaaaatgt 660 
ccatcttcga 720 
tggctgtggc 780 
cacttattaa 840 
ggggctatag 900 
tgttttatcc 960 
acanaagtaal 020 
aaagtcactglOSO 
aaagccaggtll40 
aatccgacgtl200 
ttgcctctccl260 
aaaartgtacl320 
acatttcactl380 
taaacccaaal440 
ctttacaatt 1 500 
agtgagtctcl560 
aaggacatgal620 
agcttaatgtl680 
ttttatggttl740 
tctatgacaal800 
1823 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 68: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2403 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 
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(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 68 

tgaaactcct gttttccgaa gatcagcaag gcggttctct ggaacagctg ctgcagaggt 60 
tctcatcaca gtttgtgagc aaaggcgact tgcagacgat gctgcgagac ctgcagctgc 120 
agatcctgcg gaacgtcacc caccacgttt ccgtgaccaa gcagctccca acctcagaag 180 
ccgtggtgtc tgctgtgagc gaggcggggg cgtctggaat aacagaggcg caagcacgrg 240 
ccatcgtgaa cagcgccttg aagctgtatt cccaagataa gaccgggatg gtggactttg 300 
ctctggaatc tggtggtggc agcatcttga gtactcgctg ttctgaaact tacgaaacca 360 
aaacggcgct gatgagtctg tttgggatcc cgctgtggta cttctcgcag tccccgcgcg 420 
tggtcatcca gcctgacatt taccccggta actgctgggc atttaaaggc tcccaggggt 480 
acctggtggt gaggctctcc atgatgatcc acccagccgc cttcactctg gagcacatcc 540 
ctaagacgct gtcgccaaca ggcaacatca gcagcgcccc caaggacttc gccgtctatg 600 
gattagaaaa tgagtatcag gaagaagggc agcttctggg acagttcacg tatgatcagg 660 
atggggagtc gctccagatg ttccaggccc tgaaaagacc cgacgacaca gctttccaaa 720 
tagtggaact tcggattttt tctaactggg gccatcctga gtatacctgt ctgtatcggt 780 
tcagagttca tggcgaacct gtcaagtgaa gacactactc attarttttg tacatttttg 840 
tatatactgg gacagcgtga aacactggaa tccttcatgg acgagggcat atacaatgat 900 
gggacagtgc cacactcctt caataaacgt ggctgctggc cagaggacgt gagcgtgtga 960 
cgggcgcctt ggcgccacct gttgggtgct cactgcctct gcaggtgcag aggggtcagc!020 
agcaggagaa gcgtgttgaa cacgtggctc tcagacactc cttgttttta acgggaagctl080 
ctttgcattt gcatttcctc aacaaaggag caaagcagag gaagctgaga gtctggcgtgl 140 
ttcttgacgc tttggtcttc agccttgcac tggctcttct aaaggacttt tggagggcagl200 
ataatttcat ctgttaaatc caacacacat ttctttcagg gaaaaacaat gtcaccaaatl260 
tttcagagtt ctaaactcct ttccttcaag ccggaatttt ccttttttca gcaccagtagl320 
gtactaagtc tccagatggg gaaataacta aaatgtgttt ttctgctttg ttcgctcttal380 
cttctgagga aggtttccag tcaggactcg ctgtaccaat atccatggag gaatatgggal 4 4 0 
gcgtttcgct ctccttgtag gctgaagtca gtctgacttg aaggggcctg gtttggatctl500 
aagcaaacac ccagatgggg ttctctggtc tcagcaaggc ttttcctgtt gggagtcacal560 
gtaaacagaa acccaaaaat ctcatcttgg gtgttttcag ggcttgtttt gagttttgctl 620 
gaatagggag cgcaagacgc cctgagcctc cctctcactg gtggtgataa gaggagccgtl 680 
ctggtgtgtc agggtcacga acccgttaca tttcaggacg atcctttttc cttcagcagcl740 
atttcttact ggctgtggct ggaatctgcc ttttatcaca gctgtcacca ttctcacgtgl800 
attcttgtga gactcttttt ggttataatt actatttaat atttagacta ttttactgagl 8 60 
cagactttat aaatgagata tctacaaggc acttaaagtg ttacagatgt tttaccttaal 920 
gaattattta agttgtgttg ggttaagaca gttttcagtg taccgtaaat gttgtgtttt 1 980 
cagaaaaaga caaaacgatg gtgctgactg gttttctgta tattgcacaa cagtcctcaa2040 
atacactgat gtatgaaact attcatacat caagcagcat ttttttcact ctccttagaa2 100 
ttggaactat gcagttaagg cagataaaat gtacagatgt ttcatatatt acaggttaca2 160 
tatataaatc aaaatttcct atataaaact gatttgggat ttggggtgga aatattttga2220 
atattaattt atttttaaag atgcaagata ggactttgtg caatgtattt ttgtaaatgc2280 
ttttcaaaat atctgtcttt ggtagtgctt ctgctgctgc caccaaattg ataagatgct234 0 
attaagaggt ttaaataaag agttttaatt tttaaaaggg aaaaaaaaaa aaaaaaaaaa2400 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 69: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1246 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 



aaa 



2403 
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(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 69 

actaagattt tatgttggag atacttcttt aaataaccta cagcttgggt ctatggcttg 60 
tgacccccag attcatggag gggctttagc aatcagcttt gtacatcatc atttttctga 120 
atgaccaatc ccactaaaca tctttgaagt cggcctagag aggtccttca gatgattcag 180 
aaatagctgg cttgtctgag tccagatttc tcatcaactg gcaatacaaa ggaaaatatg 240 
gtacaggagt tagttagaaa ggtcttattg attttacttc tacttttcac tacagttaca 300 
ggtagaatac tgtaggaagt cagtgcaagg tgcatgcttg attgatagat attgattgtt 360 
tttcagtctc tggggtcagt tttgtggttt ctgctttctt gcctaaatca aagactatrt 420 
caagtcaaca acactgaaaa ctgcttttcg cctccactct tacagctgtg cctaataata 480 
attaattaat aaacgcacag ccctatgtga acagacagga atttcttgtg caatgtggag 540 
caaatggaat ggtctccttc cgcaagtctt tttaatcctc atatctggag tacaagggta 600 
gacctctggc ttaccacata cactatgcta aagtcatcag ccactgctac tacatcttgc 660 
cagaaggttt ccctcgccaa caaacagttg aaatttaagg gaagaagcaa aagctaaact 720 
gtctttgacc ctaagataga tagaaagcta tttatttgtc ttcagtgttc aaggcatgac 780 
tagtatttct aattagccta ataaattccc acactttctg aagtgaacac taatggtatt 840 
gtcctactaa aactgtcatt gtttcttttt ttttaactgg tcagtcattc acaataagct 900 
atgagggtaa ataaatatgt gttataacaa gtaaaccgta gttgcaagaa tataccatga 960 
agattaaagt aggctgggtt tcatttccat cttcccacac atctcattga atttgatggtl020 
tgacttaatt ggcaccataa ctttgtatga tattatacat taacctttat ttatgtaaagl080 
taaaatgcct tatatattaa agagtaagtg caataatatg aaatagcctg tacattttaall40 
aaatgttgtc accaagttat ataaatccac atctctgtaa acaacctttt ttaagtaattl200 
ttaaaaaaaa taaacactct gcttactact tgaaaaaaaa aaaaaa 1246 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 71: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1950 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 
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(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 71 

ggggtcgcgg gccctgattg cgccgtttcc ccgcgcagag ctcgccggcg ccccgacggg 60 
ccccggagca gcggcccccg gccggcccgg cctcagcctg gagctccagc tacccacatg 120 
caccttacct gggttccgcc cggtccctga gtccccacaa aatggctgat ggaggaagcc 180 
ccttcctagg tcggagggac tttgtctacc cttcctcaac ccgagaccct agtgcctcta 240 
acggaggggg cagcccagcc aggagggaag agaagaagag aaaggccgcc aggctcaagt 300 
ttgacttcca ggcgcagtcc cccaaggagc tgactctgca gaagggtgac attgtctaca 360 
tccacaagga ggtggacaag aactggctgg agggagagca ccacggccgc ctgggcatct 420 
tccctgctaa ttatgtggag gtgctgcccg cagatgagat ccctaagccc atcaagcccc 480 
cgacctacca ggtgctggag tatggagagg ctgtggccca gtacaccttc aagggggacc 540 
tggaggtgga gctgtccttc cgcaagggag agcacatctg cctgatccgc aaggtgaacg 600 
agaactggta cgagggacgc atcacgggca cggggcgcca aggcatattc cctgccagct 660 
acgtgcaggt gtctcgtgaa ccccggctcc ggctctgtga cgacggcccc cagctcccca 720 
cgtctccccg cctgaccgct gccgcccgct cagcccgtga ccccagcgcc ccctcagccc 780 
tgcgcagccc agctgacccc accgacttgg ggggacagac ctccccccgt cgcactggct 840 
tctccttccc cacccaggag cctagacccc agacccagaa tcttggcacc cctggtccag 900 
ctctgtccca ctctcgaggt cccagccatc ccctggacct ggggacctcc tctcctaaca 960 
cctctcagat acactggacc ccgtaccggg cgatgtacca gtacaggccc cagaacgaagl020 
acgagctgga gctgcgcgag ggggacaggg tggatgtcat gcagcagtgt gacgatggctl 080 
ggtttgtggg tgtctcccgg aggacccaga aattcggaac gttccctgga aattacgttgl 1 40 
ccccggtgtg agtggtctcc atggcaactt ggagccagcc aggatggggt ggggagcggtl200 
ggcactcgtg ggagggagag gacccccgcc cacatcctcc ttccccagga cctgagctccl2 60 
cagcatctgc agacgacccc cgcagcattt ccctcggacc cccctcgaag ccccctggacl320 
tgattcccac ccacgactca caggcattcc tcccacagcc ctttcatttc ctccccacccl380 
cactccccaa atacagaggt ctgctttgaa gcggagacca tttccaggcc ttattgagacl4 40 
cagaccccaa gtcccccacc cccatcctgc tccagcgttt cctctaacag ggaccagctclSOO 
tccgctttgc ccccacgggg ttcctctaac cagaaccagc ttcctagcct cgtagagaccl560 
aaaggccgcc cccgcctgct ggggttcctc ccagcacccc agcttgctgg ctgccctctt 1 620 
tgccttctgg cctccagctg ggtgtggggg ggcggacaag gcgggggaca gacgcagcacl 680 
cttcttagcg atctaggcct ggcaagagct ctggccccaa ggcctcctct tcccaggggcl74 0 
tgccaagtcc tggccctggc cctggcatat caccccgcac tgtggggcca ggcaccacta!800 
gcctggctca aatattcccc agggagactg ctgtgtgctg cccgcctgcc tgctggctct 1860 
cccccagccc cacatcccct ctggaagaga atgtaaaata aacctggaca caagggaaag 1 920 
aaaaaaatag attggggggg aggaaaaaaa 1950 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 72: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 814 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 
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(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETiSCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 72 

cgggggcgag ccgggcctgc gcggtagtgg gacccgaccc tgtctccagt gggcgtcttg 60 

ggccccggct ctattctggg ctgcgggcct gggaagggct cgccgggtgc caaatgagct 120 

gtcctaactc tgcggggctg cagcttcctg catgatgctg gggagcttgg cgcctgaccc 180 

aggatctaga aggcactctg ggcaggccgc gctccgccca cgaaggtacc caaccctctg 240 

ggatagatgc aggaagcgat ggttaagacc cattttcacc caacttctcg ccgcagtctg 300 

gcttaccaca cgctcctccc cattcccagt gagccgcttt ttgcagcacc aggcgaacac 360 

ttacaccagt gctttgtaaa ggaatcttat tgtccacccc gtgtcttggc aaaagaacag 420 

tgatcacaca gattcctact tgggctcttt cctttaatct tcggaggctg agtttgccca 480 

actcaggttt aaccaccaag gactctgaga gctggcaggt ctgagtaacc ctggtaacaa 540 

ttctcttcac cttatcaaaa cctgagctaa aaccaatgca tcagctgatg atgacagcag 600 

agagtggcag ggctgaggac ccaaagtcat ttcccaggct ggcggagaat aaactgccag 660 

ggagaagaat gagaagacag gagacaaact gtttggaaag ctaaatcttc cctcttaatg 720 

aataaaggtt tttgccttgt cttaaaaaat aacaggaaga agcagggaaa aataaataac 780 

ttatggtaat ctggaattgt attttgtaat atta 814 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 74: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 747 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 74 



tgggcacgcc cggcccgtac cccggcccgc tgtcgccgcc gcccgaggcc ccgccgctgg 60 
agagcgccga gccgctgggg cccgcggccg atctgtgggc cgacgtggac ctcaccgagt 120 
tcgaccagta cctcaactgc agccggactc ggcccgacgc ccccgggctc ccgtaccacg 180 
tggcactggc caaactgggc ccgcgcgcca tgtcctgccc agaggagagc agcctgatct 240 
ccgcgctgtc ggacgccagc agcgcggtct attacagcgc gtgcatctcc ggctaggccg 300 
ccggcgccgc ccgggtccct gcagcgcttc ctcccgcagc ccccgcgacc gatccgaccg 360 
cgtcgctgcc gctctgctct ctcatacgcg tgtatgtttg gttccatgtc acagccccct 420 
aggagccagt gatgctcggc cttgcgcccg ttccacctcc caggccaccc ttcctgggct 480 
tctgggccac ctgccctcgg ggggcccctg cgagggtgcc tggagttccc acgtgtcccg 540 
gggcttttcc aggaagcccg agcccaggac ctgttggcag agttgccagg gttacatttt 600 
tgaagcacct gctccttttc ttgcagtgta ttttctacaa ccagattgta ttaatatttt 660 
ttactttgcc cttttaaaaa atatacctaa tacaatatat ttaattttta attaaactct 720 
taaacttttc ttccaagaga aaggagc 747 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 76: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2419 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 76 

cttttgccac ccagtaccgg atagtggacc tgctggtgga agccgcgggg cccggccagg 60 

gatcgtcgca tggaatttct ggtggagcct gtccccaagg aagggttccg ggtacctcag 120 

gccgagtggg gcagggcagt tctgctttat tcagcccctg catgagcgga tgctaaggcc 180 

gggtggtctc ctggcctcgg gctgaggcct cttcccggct gtctgcccct ggcctgcgct 240 

ggacctgcta agtggcccac agtggcagcg aggtcccggt cccggggc-g gggtgggaga 30C 
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ccccgggctg agigctgtgg ctttctggtg 
gggatcgcag cgttggtcac tgcgaggcga 
tccccacggt acctggttcc caggtgaaaa 
attccataaa ggatatttcc taataggctg 
ctttcctgca gatgaaacta ttagaaaggg 
aggcgccgag acatttctga gcatgaggac 
ctgcgggatg gcgggagagg atgccctgga 
tccctgagga gtgggcattc tgggccagcc 
gccccagctg ctccgtgttt cctggcgttg 
atctccggag cgttttcagc agcccctggc 
gcagggaagt ggctgtgagg cagtctgcgc 
gtgggctctg gacaagccgc ccttcaggct 
gcacctgccc cccgcgccag cccagcccca 
gggcttttcc agctactctg ttccttcacg 
ggaagacctc caggctgacc ccttgagcag 
gaggcagggt cttcaccaca ggcgccttcc 
aggccgctgc agctgcacag cctctgctac 
ggtgtctgga ccccacggcc ttgggtcatc 
ggtccttcca cggtgtcagt ggcctgaagt 
cccaggccac atagggccag tggtaggggt 
ggatgctctg tgaccccagc tggagcccac 
cctgcagtga gggaagaggc caccaggtgg 
ggagggcaag gctgggtact cagcagccac 
atccacctgt ctccatcttc cttgcctgcc 
taggggttct gtgctcttgc ctaattagga 
gaaggagaag tgagtttgcc aaggatatgg 
agcctggagc cagcccgggg actgtcctgg 
ggggactgtc ctgggtggac ggcaggtgaa 
tcgacttttt ttcagctgtg accattcctg 
gaaccagggg gaaccaggaa ggggctcctg 
tggggggcgc agatccacgc cttgctgccc 
ggttcccccg aatattttat gcagaggagg 
agtctggtga gcaggcaatt aattaggagt 
agaatcgcac cgccccggct ccccagccca 
taatatgccg gcgtttaagc ctgtgcccct 
atctgacaat gtgaaaaaa 



gggggcgatg gaaacaggaa accaagcagr 360 
gtggcgggct ttctgtttct gccttgtccc 420 
tgaaaggagg ggagaagttg agaacagaac 480 
caagatgctg atgccgagaa tgatgatttt: 540 
tcttagattg tggcaggtag gctttggagc 630 
gagctacagc agctcctggg gtggggctgc 660 
gaaccgtcct cccagtgtgg aaggccctti 720 
ggcgctggct tcgtgcctcc acgtgggcca 780 
gcaatttact gtgctgctga gtgtgaggtc 840 
tctgcggcgt ctcttccggg ctgtgggcat 900 
tgtggccctg cctctgccca gcgagaggcc 960 
ggggtagcag gtcagtccag gcaggaagca 1 020 
gcctgagtgc aggagctgca ggacccgcggl 090 
tcctcccttc tcagcctcgt ccaagcaccgl 140 
cagtcagcac aggtgcgtgg gggcgtgaggl200 
tctgtccttc ctgctctttc ttctctgcccl 2 60 
acctgggctg cctgggaggc ttcctggtgtl 320 
ctgtggctgg tctggggtgg ggtctgttgtl 380 
ccctcgcttt tggggggggg gtctctcaccl 4 4 0 
tccctctatg tcgggcagtg ctgagggctglSOO 
acctaagggc tggcatccac atcatttcac!560 
cagcacagcc acacccgttc ccacgtcagal620 
tctgagccgg ggctccttcc aggagctgaal680 
tgggtactca tgccaagcag agactgggatl740 
acattctccc atgtctcttg tgtggtcccal800 
ggcaggaggc tccctctgct gaccccctgcl860 
gtggagggca ggtgaacaca agctgctgcc!920 
cacaagcggc tgccgcatgt agccactcacl 980 
ggagctcttt gagcctttct gtctcatttg2040 
gcctctctgt gtcctctgca gtgggggttg2 1 00 
ttctttcatg aagtctgttt tttaagtgct2 1 60 
gaaaatttat agtggcaatt attttctcac2220 
aagggggcct agtagagcgt ggcgtgtggc22 80 
ccgccatgca gggctcgcgt gcgggaaaac2340 
ctgctgggtg taactgcgct gaaataaatg2400 

2419 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 77: 

(A) LANGE: 366 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 77 
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IASARLEEVT GKLQVARNLI MRGTEMCPKS 

VRIYIRAAEL ETDIRAKKRV LRKALEHVPN 

SVELWLALAR LETYENARKV LNKARENIPT 

SLRANGVEIN REQWIQDAEE CDRAGSVATC 

HNALECARAI YAYALQVFPS KKSVWLRAAY 

MGAKSKWLAG DVPAARSILA LAFQANPNSE 
PPPGCS 



EDVWLEAARL QPGDTAKAW AQAVRHLPQS 60 

SVRLWKAAVE LEEPEDARIM LSRAVECCPT 120 

DRHIWITAAK LEEANGNTQM VEKI I DRAIT 180 

QAVMRAVIGI GIEEEDRKHT WMEDADSCVA 240 

FEKNHGTRES LEALLQRAVA HCPKAEVLWL 300 

EIWLAAVKLE SENDEYERAR RLLAKARTV? 360 

366 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 78: 

(A) LANGE: 62 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 78 

MRTSKFILFI FSDVGNGLGF KRELEEGMFD SHRRFLQQMP LLAISHFFPQ ILPTEAQAFT 60 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 79: 



(A) LANGE: 39 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 79 



RPRLYKAKRK TTNGWLCCI ALHKIRNRCL TIEFVFCEF 



39 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 80: 

(A) LANGE: 25 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 80 

KTPSLQSKTK NNKWSCAMLY CFAQN 25 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 81 : 

(A) LANGE: 29 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 81 

DPVSTKQNEK QQMELCYWL LCTKLGTGV 2 9 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 82: 

(A) LANGE: 32 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 82 

PKRRVSDTSS GPTPCMEPIL GRTHYSQLRK KS 32 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 83: 

(A) LANGE: 54 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 83 

LGQDSHQHIT HVLLGREKQY IPVERSQSIS GRNVVKGGRC YAAAPSVPEV AVIP 54 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 84: 

(A) LANGE: 54 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 84 

GDQAHREQGK EQAMFDKKVQ LQRMVDQRSV ISDEKKVALL YLDNEEEEND GHWF 54 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 85: 

(A) LANGE: 116 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 85 

GTRHPLSLSH KPAKKIDVAR VTFDLYKLNP QDFIGCLNVK ATFYDTYSLS YDLHCCGAKR 60 
IMKEAFRWAL FSMQATGHVL LGTSCYLQQL LDATEEGQPP KGKASSLIPT CLKILQ 116 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 87: 

(A) LANGE: 71 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 87 

NRGGVGFGVG WSLPFELLIF MSRLQNSRVG LTMWGGGGSS LFFYFQVHSW GWWGGRRI PL 60 
PKPLVCAELA L 7 1 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 88: 

(A) LANGE: 55 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 




# 
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(ii) MOLEKULTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 88 

YRHEPLYPAF PYKIQRENFY TFI PQIKQVL SSYRALARSI CKRNLKFSCR IKLDK 55 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 89: 

(A) LANGE: 411 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 89 

LATHS PQKSH QCAHCEKTFN RKDHLKNHLQ. THDPNKMAFG CEECGKKYNT MLGYKRHLAL 60 

HAASSGDLTC GVCALELGST EVLLDHLKAH AEEKPPSGTK EKKHQCDHCE RCFYTRKDVR120 

RHLWHTGCK DFLCQFCAQR FGRKDHLTRH TKKTHSQELM KESLQTGDLL STFHTISPS Fl 8 0 

QLKAAALPPF PLGASAQNGL ASSLPAEVHS LTLSPPEQAA QPMQPLPESL ASLHPSVSPG2 4 0 

SPPPPLPNHK YNTTSTSYSP LASLPLKADT KGFCNISLFE DLPLQEPQSP QKLNPGFDLA300 

KGNAGKVNLP KELPADAVNL TIPASLDLSP LLGFWQLPPP ATQNTFGNST LALGPGESLP360 

HRLSCLGQQQ QEPPLAMGTV SLGQLPLPPI PHVFSAGTGS AILPHFHHAF R 411 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 90: 

(A) LANGE: 314 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 90 

KRCQRKQFLR GIGILKQAID KMQMNTNQLT SIHADLCQLC LLAKCFKPAL PYLDVDMMDI 60 

CKENGAYDAK HFLCYYYYGG MI YTGLKNFE RALYFYEQAI TTPAMAVSHI MLES YKKYILI20 

VSLILLGKVQ QLPKYTSQIV GRFIKPLSNA YHELAQVYST NNPSELRNLV NKHSETFTRD180 

NNMGLVKQCL SSLYKKNIQR LTKTFLTLSL QDMASRVQLS GPQEAEKYVL HMIEDGEI FA2 4 0 

SINQKDGMVS FHDNPEKYNN PAMLHNI DQE MLKCIELDER LKAMDQEITV NPQFVQKSMG300 

SQEDDSGNKP SSYS 31 a 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 91: 

(A) LANGE: 58 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 91 

VLQEKIKIKK EKKEKIKFKN CFENVQIKSN I LI IHLHVLL NILIMWMFTL CMILAEYH 58 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 92: 

(A) LANGE: 201 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 92 

MDLSLLWVLL PLVTMAWGQY GDYGYPYQQY KDYSDDGWVN LNRQGFSYQC PQGQVIVAVR 60 

SIFSKKEGSD RQWNYACMPT PQSLGEPTEC WWEEINRAGM EWYQTCSNNG LVAGFQS RYF1 2 0 

ESVLDREWQF YCCRYSKRC? YSCWLTTEYP GHYGEEMDMI SYNYDYYIRG ATTTFSAVER1 8 0 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 93: 

(A) LANGE: 247 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 93 

MGNGLSEERG NNFNHISPIP PVPHPRSVIQ QAEEKLHTPQ KRLMTPWEES NVMQDKDAPS 60 

PKPRLSPRET I FGKSEHQNS SPTCQEDEED VRYNIVHSLP PDINDTEPVT MIFMGYQQAE120 

DSEEDKKFLT GYDGIIHAEL WIDDEEEED EGEAEKPSYH PIAPHSQVYQ PAKPTPLPRK1 8 0 

RSEASPHENT NHKSPHKNSI SLKEQEESLG SPVHHSPFDA QTTGDGTEDP S LTALRMRMA2 4 0 

KLGKKVI 247 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 95: 

(A) LANGE:188 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



DRQWKFIMCR MTEYDCEFAN V 



201 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 95 



MPVLREYLMS 
GFVKLALRHG 
SSDTWGLVPY 
ETEVLEVN 



GGICPVSRDT 
ADLVPI YSFG 
SKPITTVVGE 



I DYLLSKNGS 
ENEVYKQVIF 
PITIPKLEKP 



GNAI I IWGG 
EEGSWGRWVQ 
TQQDIDLYKT 



AAESLSSMPG 
KKFQKYIGFA 
MYKEALVKLF 



KNAVTLRNRK 60 
PCI FHGRGLF120 
DKHKTKFGLP1 8 0 
188 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 96: 

(A) LANGE: 290 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 96 

RGAGTQPGPL LKKPYQPRIK ISKTSVDGDP HFWDFPLSR LTVCFNIDGQ PGDILRLVSD 60 

HRDSGVTVNG ELIGAPAPPN GHKKQRTYLR TITILINKPE RSYLEITPSR VILDGGDRLV120 

LPCNQSVWG SWGLEVSVSA NANVTVTIQG SIAFVILIHL YKKPAPFQRH HLGFYIANSE180 

GLSSNCHGLL GQFLNQDARL TEDPAGPSQN LTHPLLLQVG EGPEAVLTVK GHQVPWWKQ2 4 0 

RKIYNGEEQI DCWFARNNAA KLIDGEYKDY LASHPFDTGM TLGQGMSREL 290 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 97: 

(A) LANGE: 66 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 97 
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NQFTSCILFC DGGHWRELLF QSIMSSHWT1 KILLVPLFYL SLEFPSGFVL CLANDL3YHF 60 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 98: 

(A) LANGE: 54 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 98 

VPGALPLAVG PPPPPSGFPR NVQPRRPSQS LGRVMSAGPD KRPLGTLCCF VSFL 54 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 99: 

(A) LANGE: 59 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 99 

FFLYFNQVFY WSGNCKI YKF LKGISCLKAS IALYPRSLIQ TNTQNTEKS 59 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 100: 

(A) LANGE: 98 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



SSRVRS 



66 
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(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 100 

MGNKEPGSHG HRSDADPSRF SPVLPPAVQL GVWREEGRGG SCPFSWGRGP VSSTWLFPKG 60 
SKREGLGEKT MERGPAKENR EEVSGLISLL SRCSGSLI 98 



(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO: 101: 

(A) LANGE: 117 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 101 



MGKGLGEDGQ QRARESWTSQ RRRPQQVQSR AATSCPAGCL EGRGQRRVMS LQLGEGPSEL 60 
HVAFSQREQE GRIGRENNGE GTCEGKQGGS ERFDQPAITV FWLSYLARRL RDRYITS 117 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 102: 

(A) LANGE: 145 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 102 

KNRGPPTFWT FEDRGAKRDR SARGPHPAFL GEPLLTWVSL RLHQLVGLQA SPPDSPHCWA 60 
TLNLKFHCPA PPTPTPKFPK EMSKTHAHTY IHTCTCAHTS CVTTGQGNAS LRIPGPGPGV120 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 103: 

(A) LANGE: 1 97 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKIILTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 103 



MRTHVLCYHW PRKRESQDSR AWTWGKGLLW DSAPQPLGGP RVWGQDWVSA LTHRISPGPK 60 

AEKKSGRRSR RQGWWTKVGV RLKSGSETRF DHTHHPSVPP GQHAPLEPLH RLIRTRQNLL120 

LTNLLRAVYR GITLVQEGCP SCFHTTTGPT IPLLASLRRP RDPQKPGEKE SWPLVSTAFR180 

ATGGDAQMTW VKGLSQT 197 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 104: 

(A) LANGE:152 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



KGCSGTLPPN LLEDPECGGR IGCLP 



145 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 104 
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SEARNAPSGT AQTFAMGFMT GTISSMYQTK AVIIAMIITA WSISVTIFC FQTKVDFTSC 6" 
TGLFCVLGIV LLVTGIVTSI VLYFQYVYWL HMLYAALGAI CFTLFLAYDT QLVLGNRKHT 12 0 
ISPEDYITGA LQIYTDIIYI FTFVLQLMGD RN i~ 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 105: 

(A) LANGE: 66 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKQLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 105 



HLLSPPHILG TAFSSTGNGT DGQKTSITFM KGLLELPGKK ACLGELGRCR QCGWAGGQPV 60 
VLLPAQ " 66 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 106: 

(A) LANGE: 91 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 106 



PTSLIWPTTM FCSVHVLFKS ILNWLPSFKL NQTLKAWSSH TGPTFPHGNY ERAPAQQGLS 60 
RSLPPPLPVP QIWPLLRKIR TATGPSEPKP T 91 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 107: 



(A) LANGE: 41 Aminosauren 
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(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 107 

LLPSFFLHFS LSIYFPHPTF LEQPLVLQEM ALMDRRLALP S 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 108: 

(A) LANGE: 471 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 108 

NELKASGGEI KIHKMEQKEN VPPGPEVCIT HQEGEKISAN ENSLAVRSTP AEDDSRDSQV 60 

KSEVQQPVHP KPLSPDSRAS SLSESSPPKA MKKFQAPARE TCVECQKTVY PMERLLANQQ120 

VFHISCFRCS YCNNKLSLGT YASLHGRIYC KPHFNQLFKS KGNYDEGFGH RPHKDLWASK180 

NENEEILERP AQLANARETP HSPGVEDAPI AKGGVLAASM EAKASSQQEK EDKPAETKKL2 4 0 

RIAWPPPTEL GSSGSALEEG IKMSKPKWPP EDEISKPEVP EDVDLDLKKL RRSSSLKERS300 

RPFTVAAS FQ STSVKSPKTV SPPIRKGWSM SEQSEESVGG RVAERKQVEN AKASKKNGNV360 

GKTTWQNKES KGETGKRSKE GHSLEMENEN LVENGADSDE DDNSFLKQQS PQE PKS LNWS 4 20 

SFVDNTFAEE FTTQNQKSQD VELWEGEWK ELSVEEQIKR NRYYDEDEDE E 471 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO:112 : 



(A) LANGE: 94 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUEN2-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 12 

RKMLRAALPA LPIPRCKYTL FLIAHMGPPY LLALVLMLKS WPWERCLPGR HSCLVQAKPL 60 
CNASPFWCYE VPLCRRFHQQ LVTVPSTRTC FEIS 94 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 1 1 3: 

(A) LANGE: 324 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 113 



GLSTFQNWLP STPATSWGGL TSSRTTDNGG 
EAAATTKGLA TDVATFTQGA APGREDTGLL 
AEEQAQLAAS QPGPKVLSAE QGSYFVRLGD 
LQDCFRLIEK AQQAPEGQPR LDQGSGASAE 
VSSLQGLPAE LQQPVGRARH SLCELYGIVA 
LEGLQHNPPL SWLVGPFALP AGGQ 



EQTALSPQEA PFSGISTPPD VLSVGPEPAW 60 
TTTHGPEEAP RLAMLQNELE GLGDIFHPMN120 
LGPSFRQRAF EHAVSHLQHG QFQARDTLAQ180 
DAAVQEERDA GVLSRVCGLL RQLHTAYSGL2 4 0 
SAGSVEELPA ERLVQSREGV HQAWQGLEQL300 

324 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 114: 

(A) I_ANGE:148 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 14 

IAMTPPNATE ASKPQGTTVC PPCDNELKSE AIIEHLCASE FALRMKIKEV KKENGDKKI V 60 
PKKKKPLKLG PIKKKDLKKL VLYLKNGADC PCHQLDNLSH HFLIMGRKVK SQYLLTAIHK120 
WDKKNKEFKN FMKKMKNHEC PTFQSVFK 148 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 115: 

(A) LANGE: 45 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 15 

PVIYSVLIRS EIRYKISRPV TTDFIKSESL ILACLYLISE RMSTL 45 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 116: 

(A) LANGE: 40 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 116 

PDCESFMYFN LDSVFLRVLS MKLADSRQDS FFHHGWLISP 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:117: 

(A) LANGE: 27 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 117 

TNEHTLTSYL QLPFSFNRIV KASCILI 



(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO: 1 19: 

(A) LANGE: 1 35 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 119 

RSNAVQLTRM EYAMKSLSLL YPKSLSRKVS VRTSWTQQL LSEPSPKAPR ARPCRVSTAD 60 
RSVRKGIMAY SLEDLLLKVR DTLMLADKPF FLVLEEDGTT VETEEYFQAL AGDTVFMVLQ1 2 0 
KGQKWQPPSE QGTRH 135 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO:122: 
(A) LANGE: 1 93 Aminosauren 
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(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 122 

EACAHTLSCP ALARLGRARR RPWMSHRTSS TFRAERSFHS SSSSSSAATS SSASRALPAQ 60 
DPPMEKALSM FSDDFGSFMR PHSEPLAFPA RPGGAGNIKT LGDAYEFAVD VRDFSPEDI 1120 
VTTSNNHIEV RAEKLAADGT VMNTFAHKCQ LPEDVDPTSV TSALREDGSL TIRARRHPHT1 80 
EHVQQTFRTE IKI 193 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 124: 

(A) LANGE: 38 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 124 

MATFYPLFPN GGGTYPEWN DFPLKLLYFT NLNYFVLM 38 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 125: 

(A) LANGE: 65 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 125 

MWLFHDAGIR SAGGLSLLSC GSWPLPSGYH RLQDTNGQQK NVTLLILSSS SIGTKLPSRP 60 
REILC fi c 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 126: 

(A) LANGE: 250 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 126 

ETRVKTSLEL LRTQLEPTGT VGNTIMTSQP VPNETIIVLP SNVINFSQAE KPEPTNQGQD 60 
SLKKHLHAEI KVIGTIQILC GMMVLSLGII LASASFSPNF TQVTSTLLNS AYPFIGPFFF120 
IISGSLSIAT EKRLTKLLVH SSLVGSILSA LSALVGFIIL SVKQATLNPA SLQCELDKNN180 
IPTRSYVSYF YHDSLYTTDC YTAKASLAGT LSLMLICTLL EFCLAVLTAV LRWKQAYSDF240 
PGVSVLAGFT 250 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 128: 

(A) LANGE: 61 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 128 

MHTCQI YIYS TNVT FLFFVL DVRACSYVRY LHKLLHYFFL CNTFLFVYW QIYSFLKLLK 60 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 129: 

(A) LANGE: 211 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 129 

PASNRPKSGR APE PRE PARR SAGGSPPPPP WPRVPAAAAG TEGASPDLAP LRPAAPGQTP 60 

LRKEVLKSKM GKSEKIALPH GQLVHGIHLY EQPKINRQKS KYNLPLTKIT SAKRNENNFW120 

QDSVSSDRIQ KQEKKPFKNT ENIKNSHLKK SAFLTEVSQK ENYAGAKFSD PPSPSVLPKP180 

PSHWMGSTVE NSNQNRELMA VHLKTLLKVQ T 211 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 131: 

(A) I_ANGE:48 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 131 

MILTNPLKSK TDTFINRSIC KQSQYALGRL TIFLTCQGVL PSQQTPLI 48 



K 



61 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 132: 
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(A) LANGE: 78 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 132 

LGIFLHQYVI FNQNVKFLLN SLPAIVIVPS WPTWFPDWN NINASAVGPL LRCLRRNFVL 60 
AISINFVFYL QFGRRKVT 78 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 133: 

(A) I_ANGE: 72 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 133 

MDMAKTKFLR RHLSKGPTAD ALMLFTTSGN QVGHDGTITM AGNEFNKNFT FWLKITYWCK 60 
KIPNQIKSYC FD 72 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 135: 

(A) LANGE: 87 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 135 

LNVFSSLQIS ELIFPPLPMW HPLPRKKPGM YRGNGHQNHY PPPVPFGYPN QGRKNKPYRP 60 
IPVTWVPPPG MHCDRNHWIN PHMLAPH 87 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 137: 

(A) LANGE: 83 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 137 



MYGNILCPTL HTPCTQILYC MNYALSRIQC QGELGEINYF NFFFILYKAM DFIWLMCALY 60 
TSHFNRMELL I IFQRVIDMQ KFQ 83 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 138: 



(A) LANGE: 366 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 138 
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RPKPGHPLYS KYMRGDVLVM LKQTENNYLE CQKGEDTGRV HLSQMKI ITP 10EHLRSRPN 60 

DPSHAQKPVD SGAPKAWLH DFPAEQVDDL NLTSGEIVYL LEKI DTDWYR GNCRNQIGI Fl 2 0 

PANYVKVIID IPEGGNGKRE CVSSHCVKGS RCVARFEYIG EQKDELSFSE GEI I ILKEYV1 8 0 

NEEWARGEVR GRTGI FPLNF VEPVEDYPTS GANVLSTKVP LKTKKEDSGS NSQVNSLPAE2 4 0 

WCEALHSFTA ETSDDLSFKR GDRIQILERL DSDWCRGRLQ DREGIFPAVF VRPCPAEAKS300 

MLAIVPKGRK AKALYDFRGE NEDELSFKAG DIITELESVD DDWMSGELMG KSGIFPKNYI 3 60 

QFLQIS 366 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 139: 

(A) LANGE: 68 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 139 

MNPYISIIVF IVFLCSENYP WNNMLRITGS SPYLHFLSVL GVLVNSYVLI LFNSEFLTQH 60 
FRERIQAG 68 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 140: 

(A) LANGE: 28 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 140 

FFFFFFLLLK FFFNKDKGFN NFCATILN 2 8 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 141: 
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(A) LANGE: 22 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 141 

EGTTRKKDKY ILSLENASRQ KY 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 142: 

(A) LANGE: 46 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 142 

MPFLRKFDRL VRTSDHQISL KWVSWNFIFD NIYTIPNSFA VLRFVG 46 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 143: 

(A) LANGE: 56 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 143 

MEGWGMSSIN PYGMHSQWPS HLGLEPLVQG LGENRPHGNS HTVIAFNTEP RVPKQQ 56 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO:144: 

(A) LANGE: 56 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 144 

MNISTQGRAK GVPRILLAKG QVLIEGLELS RFMEAACTLG ACPDSSLGFP FYLSSF 56 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 145: 

(A) LANGE: 109 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 145 



MPKGKAFRRT LRITSLFFSS LLLLQLLFGH HLLVLVSPQL PGAVFEGEAF SVPPPQALPM 6G 
MAPSHHPSPA PLPASPPPPA PPPPWRRRGI PLAFGLPRSP. RLPELPQPR 1 09 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 146: 

(A) LANGE: 247 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 146 



RPAPAPRCQL PQRPAEARCM LSRCRSRLLH 
GGPGAGKGTQ CARIVEKYGY THLSAGELLR 
SLLKREMDQT MAANAQKNKF LIDGFPRNQD 
RCLERGKSSG RSDDNRESLE KRIQTYLQST 
QIFDKEG 



VLGLSFLLQT RRPILLCSPR LMKPLVVFVL 60 
DERKNPDSQY GELIEKYIKE GKIVPVEITI120 
NLQGWNKTMD GKADVSFVLF FDCNNEICIE180 
KPIIDLYEEM GKVKKI DASK S VDEVFDE W2 4 0 

247 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 147: 

(A) LANGE: 181 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 147 



IPNMAAPLGG MFSGQPPGPP QAPPGLPGQA 
SLVSQDYVNG TDQEEIRTGV DQCIQKFLDI 
LRNELQRKDA LVQKHLTKLR HWQQVLEDIN 
T 



SLLQAAPGAP RPSSSTLVDE LESSFEACFA 60 
ARQTECFFLQ KRLQLSVQKP EQVIKEDVSE12C 
VQHKKPADIP QGSLAYLEQA SANIPAPLKP180 

181 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:148: 
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(A) LANGE: 236 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 148 

MLRDLQLQI1 RNVTHHVSVT KQLPTSEAVV SAVSEAGASG ITEAQARAIV NSALKLYSQD 60 
KTGMVDFALE SGGGSILSTR CSETYETKTA LMSLFGI PLW YFSQSPRWI QPDI YPGNCW120 
AFKGSQGYLV VRLSMMIHPA AFTLEHIPKT LSPTGNISSA PKDFAVYGLE NEYQEEGQLLi 80 
GQFTYDQDGE SLQMFQALKR PDDTAFQIVE LRI FSNWGHP EYTCLYRFRV HGEPVK 236 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 149: 

(A) LANGE: 57 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 149 

MEWSPSASLF NPHIWSTRVD LWLTTYTMLK SSATATTSCQ KVSLANKQLK FKGRSKS 57 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 150: 

(A) LANGE: 52 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 150 



MHLALTSYSI LPVTWKSRS KINKTFLTNS CTIFSFVLPV DEKSGLRQAS YF 



52 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 151: 

(A) LANGE: 377 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 151 

LRRFPAQSSP APRRAPEQRP PAGPASAWSS SYPHAPYLGS ARSLSPHKMA DGGSPFLGRR 60 

DFVYPSSTRD PSASNGGGSP ARREEKKRKA ARLKFDFQAQ SPKELTLQKG DIVYIHKEVD120 

KNWLEGEHHG RLGIFPANYV EVLPADEIPK PIKPPTYQVL EYGEAVAQYT FKGDLEVELS 18 0 

FRKGEHICLI RKVNENWYEG RITGTGRQGI FPASYVQVSR EPRLRLCDDG PQLPTS PRLT2 4 0 

AAARSARDPS APSALRSPAD PTDLGGQTSP RRTGFSFPTQ EPRPQTQNLG TPGPALSHSR300 

GPSHPLDLGT SSPNTSQIHW TPYRAMYQYR PQNEDELELR EGDRVDVMQQ CDDGWFVGVS360 

RRTQKFGTFP GNYVAPV 377 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 152: 

(A) LANGE: 39 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 152 

WDPTLSPVGV LGPGS ILGCG PGKC-SPGAK 3c 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 153: 

(A) LANGE: 58 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 153 

MQEAMVKTHF HPTSRRSLAY HTLLPIPSEP LFAAPGEHLH QCFVKESYCP PRVLAKEQ 53 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 154: 

(A) LANGE: 41 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 154 

GGEPGLRGSG TRPCLQWASW APALFWAAGL GRARRVPNEL S 41 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 155: 
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(A) LANGE: 75 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 155 

MMLGSLAPDP GSRRHSGQAA LRPRRYPTLW DRCRKRWLRP IFTQLLAAVW LTTRSSPFPV 60 
SRFLQHQANT YTSAL 7 c 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 156: 

(A) LANGE: 50 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 156 

GASRACAWG PDPVSSGRLG PRLYSGLRAW EGLAGCQMSC PNSAGLQLPA 50 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 157: 

(A) LANGE: 97 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 157 

GTPGPYPGPL SPPPEAPPLE SAEPLGPAAD LWADVDLTEF DQYLNCSRTR PDAPGLPYHV 60 
ALAKLGPRAM SCPEESSLIS ALSDASSAVY YSACISG 97 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 158: 

(A) LANGE: 173 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 158 

GLFPAVCPWP ALDLLSGPQW QRGPGPGAGV GDPGLSAVAF WWGAMETGNQ AVGSQRWSLR 60 
GEWRAFCFCL VPPHGTWFPG ENERRGEVEN RTFHKGYFLI GCKMLMPRMM IFFPADETIR120 
KGLRLWQVGF GAGAETFLSM RTSYSSSWGG AACGMAGEDA LENRPPSVEG PFP 173 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 159: 

(A) LANGE: 1 09 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 159 

GHLRSVFSSP WLCGVSSGLW ACREVAVRQS ALWPCLCPAR GRGLWTSRPS GWGSRSVQAG 60 
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SSTCPPRQPS PSLSAGAAGP AGAFPATLFL KVLPSQPRPS TGKTSRLT? 



109 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 160: 

(A) LANGE: 152 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 160 

NIRGNQHLKN RLHERRAARR GSAPPTTPTA EDTERPGAPS WFPLVPNETE RLKELPGMVT 60 
AEKKSSEWLH AAAACVHLPS TQDSPRQQLV FTCPPPRTVP GLAPGCRGSA EGASCPISLA120 
NSLLLLGPHK RHGRMFLIRQ EHRTPNPSLC LA 152 



(2) INFORMATION LIBER SEQ ID NO: 161: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 3096 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 161 

GCGGGTGACG CGACGACGGC TCGACACTTT GCTACGGAGT GCATCGGACG TCGAAGCCTA 60 
GAGTCTCTGC GTCTTTCCCT CTTCCGCTGC CTCATTCCTT TCCTTCCTAG CCTTGGTCGT 120 
CGCCGCCACC ATGAACAAGA AGAAGAAACC GTTCCTAGGG ATGCCCGCGC CCCTCGGCTA 180 
CGTGCCGGGG CTGGGCCGGG GCGCCACTGG CTTCACCACG CGGTCAGACA TTGGGCCCGC 2 40 
CCGTGATGCA AATGACCCTG TGGATGATCG CCATGCACCC CCAGGCAAGA GAACCGTTGG 3 00 
GGACCAGATG AAGAAAAATC AGGCTGCTGA CGATGACGAC GAGGATCTAA ATGACACCAA 3 60 
TTACGATGAG TTTAATGGCT ATGCTGGGAG CCTCTTCTCA AGTGGACCCT ACGAGAAAGA 4 2 0 
TGATGAGGAA GCAGATGCTA TCTATGCAGC CCTGGATAAA AGGATGGATG AAAGAAGAAA 480 
AGAAAGACGG GAGCAAAGGG AGAAAGAAGA AATAGAGAAA TATCGTATGG AACGCCCCAA 54 0 
AATCCAACAG CAGTTCTCAG ACCTCAAGAG GAAGTTGGCA GAAGTCACAG AAGAAGAGTG 600 
GCTGAGCATC CCCGAGGTTG GCGATGCCAG AAATAAACGT CAGCGGAACC CACGCTATGA 660 
GAAGCTGACC CCTGTTCCTG ACAGTTTCTT TGCCAAACAT TTACAGACCG GAGAGAACCA 720 
TACCTCAGTG GATCCCCGAC AAACTCAATT TGGAGGTCTT AACACACCCT ATCCAGGTGG 78 0 
ACTAAACACT CCATACCCAG GTGGAATGAC GCCAGGACTG ATGACACCTG GCACAGTGAG 8 40 
CTGGACATGA GGAAGATTGG CCAAGCGAGG AACACTCTGA TGGACATGAG GCTGAGCCAG 900 
GTGTCTGACT CCGTGAGTGG ACAGACCGTC GTTGACCCCA AAGGCTACCT GACGGATTTA 960 
AATTCCATGA TCCCGACACA CGGAGGAGAC ATCAATGATA TCAAGAAGGC GCGACTGCTC 102 0 
CTCAAGTCTG TTCGGGAGAC GAACCCTCAT CACCCGCCAG CCTGGATTGC ATCAGCCCGC 1 08 0 
CTGGAAGAAG TCACTGGGAA GCTACAAGTA GCTCGGAACC TTATCATGAA GGGGACGGAG 114 0 
ATGTGCCCCA AGAGTGAAGA TGTCTGGCTG GAAGCAGCCA GGTTGCAGCC TGGGGACACA120 0 
GCCAAGGCCG TGGTAGCCCA AGCTGTCCGT CATCTCCCAC AGTCTGTCAG GATTTACATC1260 
AGAGCCGCAG AGCTGGAAAC GGACATTCGT GCAAAGAAGC GGGTTCTTCG GAAAGCCCTC1 320 
GAGCATGTTC CAAACTCGGT TCGCTTGTGG AAAGCAGCCG TTGAGCTGGA AGAACCTGAA1 38 0 
GATGCTAGAA TCATGCTGAG CCGAGCTGTG GAGTGCTGCC CCACCAGCGT GGAGCTCTGG 14 4 0 
CTTGCTCTGG CAAGGCTGGA GACCTATGAA AATGCCCGCA AGGTCTTGAA CAAGGCGCGG1 500 
GAGAACATTC CTACAGACCG ACATATCTGG ATCACGGCTG CTAAGCTGGA GGAAGCCAAT 15 60 
GGGAACACGC AGATGGTGGA GAAGATCATC GACCGAGCCA TCACCTCGCT GCGGGCCAAC 162 0 
GGTGTGGAGA TCAACCGTGA GCAGTGGATC CAGGATGCCG AGGAATGTGA CAGGGCTGGG1 68 0 
AGTGTGGCCA CCTGCCAGGC CGTCATGCGT GCCGTGATTG GGATTGGGAT TGAGGAGGAA174 0 
GATCGGAAGC ATACCTGGAT GGAGGATGCT GACAGTTGTG TAGCCCACAA TGCCCTGGAG1 800 
TGTGCACGAG CCATCTACGC CTACGCCCTG CAGGTGTTCC CCAGCAAGAA GAGTGTGTGG1 8 60 
CTGCGCGCCG CGTACTTCGA GAAGAACCAT GGCACTCGGG AGTCCCTGGA AGCACTCCTG 1920 
CAGAGGGCTG TGGCCCACTG CCCCAAAGCA GAGGTGCTGT GGCTCATGGG CGCCAAGTCC 1 98 0 
AAGTGGCTGG CAGGGGATGT GCCTGCAGCA AGGAGCATCC TGGCCCTGGC CTTCCAGGCC2 04 0 
AACCCCAACA GTGAGGAGAT CTGGCTGGCA GCCGTGAAGC TGGAGTCCGA GAATGATGAG2 100 
TACGAGCGGG CCCGGAGGCT GCTGGCCAAG GCGCGGACAG TGCCCCCACC GCCCGGGTGT2 1 60 
TCATGAAGTC TGTGAAGCTG GAGTGGGTGC AAGACAACAT CAGGGCAGCC CAAGATCTGT222 0 
GCGAGGAGGC CCTGCGGCAC TATGAGGACT TCCCCAAGCT GTGGATGATG AAGGGGCAGA2 2 8 0 
TCGAGGAGCA GAAGGAGATG ATGGAGAAGG CGCGGGAAGC CTATAACCAG GGGTTGAAGA2 34 0 
AGTGTCCCCA CTCCACACCC CTGTGGCTTT TGCTCTCTCG GCTGGAGGAG AAGATTGGGC2 4 0 0 
AGCTTACTCG AGCACGGGCC ATTTTGGAAA AGTCTCGTCT GAAGAACCCA AAGAACCCTG2 4 60 
GGCTGTGGTT GGAGTCCGTG CGGCTGGAGT ACCGTGCGGG GCTGAAGAAC ATCGCAAATA2 52 0 
CACTCATGGC CAAGGCGCTG CAGGAGTGCC CCAACTCCGG TATCCTGTGG TCTGAGGCCA2 58 0 
TCTTCCTCGA GGCAAGGCCC CAGAGGAGGA CCAAGAGCGT GGATGCCCTG AAGAAGTGTG2 64 0 
AGCATGACCC CCATGTGCTC CTGGCCGTGG CCAAGCTGTT TTGGAGTCAG CGGAAGATCA2 7 0 0 
CCAAGGCCAG GGAGTGGTTC CACCGCACTG TGAAGATTGA CTCGGACCTG GGGGATGCCT27 60 
GGGCCTTCTT CTACAAGTTT GAGCTGCAGC ATGGCACTGA GGAGCAGCAG GAGGAGGTGA2 82 0 
GGAAGCGCTG TGAGAGTGCA GAGCCTCGGC ATGGGGAGCT GTGGTGCGCC GTGTCCAAGG2 8 8 0 
ACATCGCCAA CTGGCAGAAG AAGATCGGGG ACATCCTTAG GCTGGTGGCC GGCCGCATCA2 94 0 
AGAACACCTT CTGATTGAGC GGTTGCCATG GCCGGTCTCC GTGGGGCAGG GTTGGGCCGC 3 0 0 C 
ATGTGGAAGG GCTCTGAGCT GTGTCCTCCT TCATTAAAAG TTTTTATGTC TCGTGTCAGA30 60 
AAAAAAAAGA AAAGAAAAAA GGGGGCGCCC GGGGGC 30 9 6 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 162: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1987 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 162 



CTTTGAATTT TAGAATGTCA TGTGTTCTTT TAAAAAAATT AGCTCCCCAT CCTCCCTCCT 60 
CACGCGCTCC CTCCCTCCTT CTCTCTCTCT CTCTCTCTCC CTCTCTCACA GACACACACA 120 
CACACACACA CACACGCACA CGCACGTCCA CACTCACATT AAACTAAAGC TTTATTTGAA 180 
GCAAAGCTAG CCAAAATTCT ACGTTACTTT TCCCTTGACT GGATCCCAAG TAGCTTGGAA 24 0 
GTTTTTGTGC CCAGGAGAGT AAATAACTGT GAACAAGAGG CTCTGCCCTT AGGTCTTTGT 300 
GGCTGTTTAA GTCACCAACA ATAGAGTCAG GGTAAAGAAT AAAAACACTT TCATAGCCTC 360 
ATTCATTCAC TTAGAAGTGG TAATAATTTT TCCCTAATGA TACCACTTTT CTTTTCCCCC 420 
TGTACCTATG GGACTTCCAG AAAGAAGTTA AATTGAGTAA AATCATCAGA AACTGAATCC 4 80 
ATGTAAGAAA AAATAATTGT TGAAGAAAGA AGTTGATAGA ATTCAAAAAG GCCATCTTTT 54 0 
TGCTTTCACA TCAATAAAAT TTACCAAGTA ATAGATCAGT ACTCACTAAT ATTTTTGAGA 600 
CCATAGTTGT CTGGTCAGAA AAATTATATT AAATTAGTAA ATTCTAGAAG CTCTTTAAAA 660 
GGGAAGTTTT CCTTCTTCTC CAATTATAGG AGTTGATTTT TACTTTGCAA AGTGGCTCGG 720 
TCCTCATGAG CATCTGCATG TTGACTCTTC AGTTAAGAAA ATTGTTGTTC ATTTAGGGAG 78 0 
GTGGATATTC TGATGAAGAT CTTTATCCTA AACCTTCCTA CTATCCTTGT CTTATTCATC 840 
AAGCAGATAT TTTAGTCAAG AATTCCAGAG AAGGCTGCTC CTAAAATGTC TACTTGCAGC 900 
CCAATACCAG AGCATAAACT ATCCATTCTG GGGTCTGGCT TTAGAAATCA TCTTTGTGGG 960 
AAGACCTAAT TCTTCACAGC AAGGATCTCA GGCATGCCTT CTAGATTTGT TCCCTCTGAG1 020 
GGGCAGGAAT GAACTGTAGA AATGTTTTAA GGACCCAGAA ACCCCATATG TCTCATTCCA1 08 0 
TGACTATAGG TGAGAGAATT CTTTCCTAAG AGGGTTTGAT ACCAATAGGG GAAAATGTAA1 14 0 
AATGTTCAGT CTTTATGACA ACCTGGCATA AAGGAGTCAA TTCTTATGAA AGAGACACAA1 2 00 
GGGCCTTATG GCCAGGGTTT CTTGGGACAA GACTCTCACC AGCACATCAC ACACGTTCTC12 60 
CTTGGAAGAG AGAAGCAGTA CATCCCGGTT GAGAGGTCAC AAAGCATTAG TGGAAGAAAT1 32 0 
GTGGTAAAGG GGGGAAGGTG TTATGCGGCT GCTCCCTCCG TCCCAGAGGT GGCAGTGATT1 380 
CCATAATGTG GAGACTAGTA ACTAGATCCT AAGGCAAAGA GGTGTTTCTC CTTCTGGATG1 4 4 0 
ATTCATCCCA AAGCCTTCCC ACCCAGGTGT TCTCTGAAAG CTTAGCCTTA AGAGAACACG1 500 
CAGAGAGTTT CCCTAGATAT ACTCCTGCCT CCAGGTGCTG GGACACACCT TTGCAAAATG1 560 
CTGTGGGAAG CAGGAGCTGG GGAGCTGTGT TAAGTCAAAG TAGAAACCCT CCAGTGTTTG1 62 0 
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GTGTTGTGTA GAGAATAGGA CATAGGGTAA AGAGGCCAAG CTGCCTGTAG 7TAGTAGAGAI 68 0 

AGAATGGATG TGGTTCTTCT TGTGTATTTA TTTGTATCAT AAACACTTGG AACAACAAAG 17 4 0 

ACCATAAGCA TCATTTAGCA GTTGTAGCCA TTTTCTAGTT AACTCATGTA AACAAGTAAG 18 00 

AGTAACATAA CAGTATTACC CTTTCACTGT TCTCACAGGA CATGTACCTA ATTATGGTAC 1 8 60 

TTATTTATGT AGTCACTGTA TTTCTGGATT TTTAAATTAA TAAAAAAGTT AATTTTGAAA1 92 0 

AATCAAAAAA AAAAAAAAAA AAAGTCGACC GGCAGCGAAT TTAGTAGTAG TAGTAGTAGT 198 0 

AGTAGGC 198 7 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 163: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1 107 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 163 



GGGCCGGGCA GCCCAGCTGA AGGCAATAAG CTGGGCTCAC CGCTGCAGCA GAGTTCTGTG 60 

CTAGCCGGGC ATAGGGGCGA GAGAAGGCCC AGAGGCGACG TCAGAGAGAA GCAACTGCGC 120 

CCCGGTGAAG AGAAGCTCGC CCATCACCGG CTGGGAGCCA GCTTTCAGTG AAGATGGCAG 180 

GGCCAGAACT GTTGCTTGAC TCCAACATCT GCCTCTGGGT GGTCCTACCC ATCGTTATCA 24 0 

CTCTTCGTAG ACATGATCCG CCACTACGTG TCCATCCTGC TGGAGAGCGA CAAGAAGCTC 300 

ACCCAGGAAC AAGTATCTGA CAGGGGACGA GGCACCCACA GTCCCTCTCC CATAAGCCTG 360 

CCAAGAAGAT TGATGTGGCC CGTGTAACGT TTGATCTGTA CAAGCTGAAC CCACAGGACT 420 

TCATTGGCTG CCTGAACGTG AAGGCGACTT TTTATGATAC ATACTCCCTT TCCTATGATC 4 80 

TGCACTGCTG TGGGGCCAAG CGCATCATGA AGGAAGCTTT CCGCTGGGCC CTCTTCAGCA 54 0 

TGCAGGCCAC AGGCCACGTA CTGCTTGGCA CCTCCTGTTA CCTGCAGCAG CTCCTCGATG 600 

CTACGGAGGA AGGGCAGCCC CCCAAGGGCA AGGCCTCATC CCTTATCCCG ACCTGTCTGA 660 

AGATACTGCA GTGAAAGCCC AAGTCCTTGG AAGCTTTCCC CAGTGAAGGA CTGACTGGGG 720 

GCCTCACGCT TAACTGGTAG TGCCCACAAG CCTGGCAGCT GTAGAGCCGC GAACCTCCCC 780 

ACACCTCCCT CACCGCGCAG GACCCTGAGT GAGGAGGAGG AGCTGGAAAC CTGGGGTGGG 84 0 

TTGGCCAAAG GAGAACCTCA AGCTCCTGGC CTGATCCAGC TCCTTCCTGC CCAAGGCAGC 900 

TTAGCCCATC CAGACTGGTC CTGAAGTCTG TCCCTCCATT GGCATGAAGT CTGCCCCTTA 960 

GCAATCCGGC CTCGCAGGCT GTACTTTCAT GGTGCTCTCT ACCTTCTGGC CCCCATCCCG1 020 

GAACATTCCT GAGTGAATTC GCAAGCGCAC TAGCATGTGA TATTAGGGAG TTTGCAATAA1 08 0 
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ATTATTGAGG CTGATGTAAA AAAAAAA 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 164: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1062 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 164 

GTGAATATGT GTGTATATGT GTGTGTATGT GTGTGTGGGG TTTGGGGTAG AAGGGAGGGA 60 

GGGGGCAGGA CAGTGTGGAA TCTCTAGGGT GTATGGGTAG GTAGGGGGCA CAGTTAGTTC 120 

TAAGTGGGCT TTTATGCTAA AAGCCTCTGG GGATATCTGT TTTGAAAATA AAGATAGGTG 180 

TCCCCTCCTT GCTGTCATCT AGCCCAGACA CTCTGCTTGC TCTCTGGCTG TCTGCTCCCT 24 0 

GGGAAGGCTT TAGGAGGACC ACCCAGGACA GGATGACCAT GCTGCCATCT GCTCTGGAGC 300 

TGGGTCTCAG TGCAGAGGGA CAGTGACTGT GGATGGTTGC AGTCTCTGGT GGGAGGTGAG 360 

GATAGAAGTG ATAAAGAGCT AAGAGGAGCT TCTGGGAGCC TTGGAGGAGG TCAGTCTTGC 4 20 

AGTGGTGAAG CCAGGACATA GGAGATGGAG CAGGGCTGTG AGAGGAGGAG ATTCTGAGGA 480 

GGATGCAGGG GAAATCTTGT CTGTTAATGA AATAGGGGTG GGGTGGGGTT TGGGGTGGGG 54 0 

TGGTCATTGC CGTTTGAGCT GCTGATTTTC ATGAGTCGCC TTCAAAACTC TCGTGTAGGG 600 

TTGACAATGT GGGGGGGTGG GGGATCCAGC TTATTCTTTT ATTTTCAAGT CCATTCTTGG 660 

GGCTGGTGGG GAGGCAGGAG AATACCCCTC CCTAAGCCCT TAGTGTGTGC CGAGCTTGCT 720 

TTGTGATGTT GGCAGGGGAG GGGAGACCTG GGTGGTGACT GAGTTCCCTT TATCAAACCC 780 

TTCAATGGGC ACAAAATTGA GTGCTTGATT TTAGGTTTTA TTTTTTTATG AATGTCCAAA 8 40 

TCTGTGTTTC CCCCTGCCCT CCCAGACTGT GTGGCCAGTT GAAAGTGTCT GGTTTGTGTT 900 

CATCTCTCCC TCATTTCTGG AGCAGGGCCT GAGACCCTGC CACATCTCCT ATGCTCTGCA 960 

TCCACGCCTC TTTTGGACAT TAAAGGTTGA TTGATGCAAA AAAAAAATAC AACGGGGTGG1 02 0 

CTTGGGGAAG CCTGGGGTTG GCCGGCTTAT GGGG7TGCGG CG 1062 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 165: 
(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
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(A) LANGE: 2770 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestelite partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 165 



CTACTATGGA TAATTTCAAA GTAGAATCAC TCTATGCTTA GAGTTTTGGC ACCAATGCTG 60 
TAGGGCAGCA GAATCTATTC TCAGTAAAAT AACTTATGGT TTATTAGATA TTCTGTATTG 120 
GATTTTACCA GCTTGACTTT TACTGCTCAG ATGCTTTCTT TCCCCCCCTT AGACGCTGTA 180 
ATTCTCTTGG GAAGAGTAAC TATTCTTAAG GTTTTTACAG ATACCCACCT TAGTTGTAAA 240 
TTGGATAGTT TATATTTCTG GGACTTTTTA AATGAAAATG TGGAATGTTA AGTTACAAAA 300 
GACTTTTCAT CAGAAAATTT CAAACAAAGT AAACATGGCG TTTTATAGTC CTCTAAAATC 360 
TAGGTGCTCC CACCCACCAA AGGCATATCC TGCAAAGGGC TGTGAACTAT CTTGGTGAAC 420 
TGTCTTGGGT CCCCTTTCCA TGTATGTTTT CTTGTCACTG AAAACAAACA ACGCTGAGTT 4 80 
TATCAAGAAA ATTTAAATTG GGGGATCATA ATAATTCCAA CCAAGTGACA ACTCTGACAT 54 0 
CAAGGTTATT AGGAGCTGTA CATCCAATTC AAGTTTTATT TGCTGCTATT CTGGGAGAAT 600 
AAACTTGTAT ATGGAGAATA AACTAATAAA CTTGTATCGA GGAAATCCAT AAAGTTATAA 660 
ATTAGCCTGA AAAATATTTC AGGTAATGGT GTGGATTGGC CTGCTTTGAC TCTCAGCCAC 720 
CAACAGAAAT CTTTGTCACC TTTGTTCCTC AGCTAAAAGT AATTTTGTTA TAAACACAAA 7 80 
GTGACTTTAA ACAGGTAAAA AACCCATTCC TATTTTTGTA CATTACCAAA AGTTTTTCAT 840 
ATACCTACAG AGCTAACTAA TTACAACTGA TTTAATCCAC TCAAGTTTAG ACCAGTTAAA 900 
CCCATAGGAT CCTGTATGGT TATCAATGTG ATGCCTTGCT TTTCATAAAA TAGGTATAAT 960 
TGGGTCATAC ACTTGACGAG AGGGTGACTG TTTCTAGGGG AAGAAAACCC TTTAGATTGC1020 
AGGTAACTTT CACTTTTTTT TTTTTAAATA TACACTTTAC ATTTGTATAA ATTATGCAGG 10 80 
GTACTCCTAA CCCTGTAGAA ATGTATGACC TCTCACAAAG TTGAGATTTG ATCCAAAGAG 114 0 
AAATGCAAGT ATAAAAGAAT TAGATACCTT ATTATCTTTT AAGGTTTTTT TTTTTTTTTG12 00 
GTAGAGATGG GGGTCTCACT GTGTTGCCCA GGCTGGTCTC AAACTCCTGG CCACAAGTGA12 60 
TCTTCCTGCC TCAGCCTCCC AAAATGCTGA GAT T AC AG GC AT GAG CC ACT GTACCCAGCC 1 32 0 
TTTCCTTATA AAATTCAAAG AGAAAATTTC TACACCTTTA TCCCTCAAAT AAAACAAGTG 13 8 0 
CTCAGTTCTT ACCGTGCCCT TGCAAGGTCT ATATGTAAAA GAAATCTGAA ATTTAGCTGT 14 4 0 
AGAATAAAAC TTGATAAATA AAAAGAAAAA ACATACATTT CTCCAGTTGG TTTGCTCTTT 15 00 
GCTTGTTGAA GTAATAAACC GTTTTAAAGA GAAAATACTT GCTGTAAACC CCCAGTGCCT 1 560 
TCAACTCTTT TGGCAGAATA TTTTTAAAGA AATCCAGCAA GCAAACTTTG AGGTGCTAAT 1 62 0 
GAAAGTAAAG GAAGGTGGTA TTTCTAGTTT TGGCAGAAAT GAAAAGTGTC TCACAAGAGA1 68 0 
CATCACTACC CACGTGGGGT CTGGCTGCTT TCTACCAAAG ACATTTAGAG AAGAAGTGAA 17 4 0 
TTGAGTCAGG GTGATGGTGA ACACTACATA TTTTATAGAT GGTTAAGTTG AGAATTAATT 1 8 00 
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ATGTTTATCA TGGATGGCTA CTAATACCAA 
3GCAGTAAAA CTTGTCTGCA GCACTAAAGG 
CATTCGTTAA ATTTATTGTA ACCTAATACC 
ACCTCCTACT TTTTTTGTTT TTTTTTGCTA 
CATTAACTGG AATGTTTCAA ACAATTTTGC 
TTACAGAGAT GTACATTTAA GATAAAATTA 
TACTGTTAAA GGGGAATTGC ACATTATATT 
TAAAAAACAA GAGTCAAGGC TCACACCAAC 
GATACAATGT AGAAGTATAC TTTTTTAAAG 
GTACCAGGTA GAGGACATTA TTATTCAAAG 
ACAATTTTTC TCGCAGCTTT GTTGCTATTA 
ATTATGTGCC TTGCTCCCTG ATTGTGCAAA 
TAGATAGATA GATATATGAG AGAGATATAT 
TGTTTTTGTT CTGCTGGATT AAGTTATTTT 
ACTATTGTAA TGGCTTAGCA CACTAGTCGT 
GTTTTCATTA TATCAGCTTA TCAAATCCTT 
CAAAAAAAAA 



GCTCATGATT GTTGCAGCCT CAACGTCTTA1 8 60 
GGGAGAAACC CTTATATTTT GCAAACTGTC1 920 
AAAAACTGCC GTTTTTCATA TTATTTCCCC 1 98 0 
CTTGTAAAAT AACCCCTTCT AGAAAATAAG2 04 0 
TTCATTTTAC TATCAGCCAC TAGTGAACTC2 1 00 
GCTTGTGCTA AGTGTTTTAA AAACATTGT72 1 60 
TAACTGGGAT TGCTCCCTCC CTCAGTTC7T222 0 
TTGTAGGCTG TGGGAGCTTT GCCATAGGTA22 8 0 
CATGAAGAAG ACAAGGAACT TCATTATAAT2 3 4 0 
GATTATGCAC AGCTCAGTGA AGATGAAGTT24 00 
TTTTCTTCTG CATAAATGTA T GCTCATTTC2 4 60 
GCTATATATA TATATATATA TATAGATAGA2 52 0 
TCAGTACTAC TGAGGATGTT TTTCTGAGGA2 5 8 0 
CCAAGTTACT CTTGCCAGTT ATGTCAGTAA2 64 0 
ACAGTCAGTG TAAATGTTTT TCATTTACAT27 00 
AATAAAAAAA ATTCATAGAT TTCATTTAAA27 60 

2770 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 166: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 4242 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 166 



GGCCATTGAC CCTAGAGGTG AAACCGAAGC 
ATACGAGTTA TACACGGAGA ATGCAACCAC 
CAAGAATGAT GGTGGAAAAT CAAGAAAAGG 
GCATTTTACA ACAACTGTGA CTCGATGCAG 
CAGCCCCCAG CTGAAGAATG ATGTGTCGGA 
AATGAGTGGA AAGGTGGAGT TGGTGCTGTC 
ACCCGAAGCA ACGCTGACAT TTCCATTTCT 
TTTGCCAAAT CTCAATTCTC AAGTGGATTC 
ACCTTTTAAG TTCTGGGCAT GGGACCCAGA 



TCTGATGGAC TCTCACAGCT GGAGATGAAA 60 

TGAGAAAACG GAACCGAATA GTCAAGAGGA 120 

GAATATAGAA CTTGCCTCAT CAGAACCACA 180 

CCCGACCGTG GCCTTTGTGG AATTTCCCTC 24 0 

AGAAAAAGAC CAGAAGAAAC CAGAAAATGA 30 0 

ACAAAAGGTG GTAAAGCCAA AATCTCCAGA 3 60 

GGACAAAATG CCTGAAGCCA ACCAACTACA 42 0 

TCCAAGCAGT GAGAAGTCAC CTGTTATGAC 4 80 

AGAGGAGCGC AGGCGACAGG AAAAATGGCA 54 0 
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ACAGGAACAG GAACGTTTGC TCCAGGAGAG ATACCAGAAG GAGCAGGACA AGCTGAAAGA 60 0 
AGAGTGGGAA AAGGCCCAAA AGGAGGTGGA AGAGGAAGAA CGCAGATACT ATGAGGAGGA 660 
GCGTAAGATA ATTGAAGACA CTGTGGTTCC ATTTACTGTT TCTTCAAGTT CCGCTGACCA 72C 
GCTGTCTACC TCTTCCTCCA TGACTGAAGG CAGTGGGACA ATGAATAAGA TAGACCTGGG 73 C 
AAACTGTCAA GATGAAAAAC AAGACAGAAG ATGGAAGAAA TCATTCCAGG GAGATGACAG 84 3 
TGACTTATTG CTGAAGACTA GGGAAAGTGA TCGACTGGAG GAGAAGGGCA GCCTAACTGA 900 
AGGGGCCTTG GCTCATTCTG GGAACCCTGT ATCAAAAGGA GTCCATGAAG ACCATCAGCT 960 
GGATACCGAG GCTGGGGCCC CACACTGTGG AACAAACCCA CAGCTTGCTC AGGATCCATC1020 
CCAGAATCAG CAGACATCAA ATCCAACGCA CAGTTCAGAA GATGTGAAGC CAAAAACCCT1 08 0 
CCCGCTGGAT AAAAGCATTA ACCATCAGAT CGAGTCTCCC AGTGAAAGGC GGAAGTCTAT1 14 0 
AAGTGGAAAG AAGCTGTGCT CTTCCTGTGG GCTTCCTTTG GGTAAAGGAG CTGCAATGAT 1 2 00 
CATCGAGACC CTCAATCTCT ATTTTCACAT CCAGTGTTTC AGGTGTGGAA TTTGTAAAGG1 2 60 
CCAGCTTGGA GATGCAGTGA GTGGGACGGA TGTTAGGATT CGAAATGGTC TCCTGAACTG1 320 
TAATGATTGC TACATGCGAT CCAGAAGTGC CGGGCAGCCT ACAACATTGT GACACGGCTT 1380 
TCAAGCTTCC GGATCACTCA CCATTTCTTT ACTGAGAGTG TCCCCTGGCA ACTGCTTAAC1 4 4 0 
AAAATCCCAA GCTCAGGGGC TTCTCAGCAT TTACCTAATT TCTGAAAGGC TCTTCTGAAA1 500 
GGTGGTATCT GTTCTTTCGT AGCACAGTGT TTATGTTTTT CCTGTTTATT GTTTTGGGTT1 560 
TTTGTTTTTT TTTTTGCATT TGCACAGTAT ACACAAAAGA ATATGGGGTT GTAATGATCC 1 62 0 
TGAATAGCTC AAAAAAGGTT TTAGCATGGT CAAACAGGCT TATGGTTTAA AATGTGTTAT1 680 
TCTCTTCTTT GGGAATTAGC TAAATGATGC AATAAACCTG TTTTGTTTTA GAATGTCTAG 1 4 0 
GAATTAAACA CTTTATGTTT ACAGAATTGA GCTGCAGAAA GTGCAAGACA TGCCAATTTG1 8 00 
AGACACACGG TCTTCTAAGA CTGAAGGATA AATTTAATGC ATTTCAGAAA CTAAACATCA18 60 
CAGCAAGCTC TATCTCTGAG CTATAATTTG TTTTTAATGC AAAGACACTA GTTTGATAAT 1920 
ATATACTGTA ATCCTGAAAC ATTTGTGTTA CTTACCTTTG GAGGTAGAAA TTATACCAAT1 980 
AAATTATTGC ACCGTTAGTA TTAGATTCTG TGTACCTTGG AAGTTATGTC ATTAATATAG2 04 0 
GCTGGTTCAT CAAATAAAGC AAAACCTTGC AATATCAGCT AGATTTACAC TCCGGGACGT2 1 00 
TGCCCAAAGG TAGGAAGAAA GCAGAGGGAA ATATTTCAGT CATCATTTCC AAAGTCATTA2 1 60 
TCAAAATCTG TGAGGAAGTT TAATCTTCCA AAGAGTCAAT GTCAGACATC AGGCCTCTGT2220 
TGCCTGCTTC TCTCGAGGCA CTAGATTAGG AGTCTTCAAT AAGAGACTTA ACATGAGGTA2 28 0 
TATGGAAGAT GAGGCACCGA GATAAGTTCA TCATTAGGTG TGAGCACTGC TCACCCTTGC2340 
TGGCAAGTTC TCCTTAAGGG CCTGAAGCAC AGGTGTCCAA AGAAAAGCGT TAAGTCCATC2 4 00 
TTAATAGAAT CTATGTGGTA TATGATGTGG TCAGCCCCTG GTCTGTGATC AGCAAGAACC2 4 60 
TACAGCACAG ATTATGCCCT GCCCACTTCA ATGAATACCT ACTCTCCTCC ATTCTCCATC2520 
ACTTTTTTTG CTATCAAGAA CTCCGGACCT TGCCCATGGA GAAGTTTAGA GAGGAACTCT2 58 0 
TGTGGAGAGC TGGTTTATTT TCTGCCCTGT GCGACGAGTT TCAGCTGGCC AAGAAAGGAG2 64 0 
TCAAGTTATT AAAAAGCATC ACAATGTAGA TCTCCAGGCT GGTTTTTTGT TTTTTGTTGT27 00 
TAAGACTGGG GAAAGGGGGA CTATTTATTC TGCCTTAAAT CAATGGCAAA TAAGTCAAGA2 7 60 
TGACATTTTG TGAATGTAGA CTATGGATAC ACTCCTAATA GATTGATGTA GTCATAAAAG2 8 2 0 
GGGGTCAAGT AGATGTTTTT CTGTTATGTA AGCAATAATT TTTCCGTGTC TTATTGAGTA2 8 8 0 
TGGCTAGCGA TTATTTATTA CATGCTAGAT GGGTTCTTTG CATGTGGGTT CCATATAGGT2 9 4 0 
GCAGAAATTT CCTCAGCCAC TGGAGGGATT TCGACCATAT TTGTCATTTG GATGAGCTGT30 00 
TATTAGATTG AAATCTACAC ATCATTTCAT TAAAAATTGT GCCTTAGAAA ACGCAAAGCT30 60 
GTTGCACATG GCGATAAATT ATGGATGCAG TACATTGAAG AGAGATGAAG TCACTTCCAA3 1 20 
GTTTCCAAGA CTTCTCATGG AGGTGTTTGC TGTTTTACAG GAAAAAATAA AAAT AAAAAA 3 1 8 0 
AGAAAAAAAA GAGAAAAAAT TAAATTCAAA AATTGTTTTG AAAATGTACA GATCAAGTCC32 4 0 
AATATTTTGA TTATCCACCT GCATGTTTTA TTAAATATTT TGATAATGTG GATGTTTACA33 00 
CTTTGCATGA TATTAGCAGA GTACCACTAG TAATGCACAA ACATGTACAA TATGGTCATT 3 3 60 
CATAACCGAT TTTTATAGAA TACTTTTTAC ATGTGCAACT CCATCCGTTA TGTAAGGATT 3 4 2 0 
ACATGAATAT TGCACATTCC CTTCTGGTTT CACAAACCCA TTTATACATA TTTCTTAGTG34 8 0 
AGGCTCATTG TACATGTATT GAAGCTAGAA TCGAGTCAAG AAAAATAAAG CCCCATTCTC 354 0 
CAACTGCAAA ATGTGCTTTC CCATAATGAA CACTAGTCAC CAGCACAGAA TAATCTCCAA3 600 
CATTTTCTAA ATTCTAATTG CCAACTGTTT CTATTTATAT TTGATTTATA TTTCATTTGG 3 660 
AGTCTGTTAC ATGGCAGCTT AGGCAGACTA GATCTTGTTT TTTCCAATGC AGCATAATGA 37 20 
GTATGATCTA TTTCTTTTCA AATAATCTTT GAGATCCCAG GAAAAAAAAA ATGCTCTGCT 3780 
CCATTGAGCT ATAATGTAAA TGTGTTTGT7 TAAAAAACAG GTGAGGCAAG TGAGTGATTT3840 
ATTGTTCCTG AGGAAGTATA TCTGATTTTT TTTCTCATAC TCCAAAAGCT AGTCCCTACT 3 900 
CTTTAATAAA AATAATGGGT AACTTTTTGT TTTTCACTAG CGAACTTCCA TGACATTTCC 3 9 60 
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TTTCTATGTA GTGTGATTAA 7GCAATACAT 
TAACAAACTG AAATGATCCA CCTCATATGT 
GTGGGCCAGT GTTCTATATC GGTTATACTA 
CCTCTGAGAA ACAGTAAAAA ATAAAAACAA 
GTAAATGTAC ATTTATAAAT AAAATACTCA 



ATTATAGTTA TCTATACACA GTGTAAGA7T4 02 J 
GAGTCCGTCC AAAAGATGTT ACTGCTCTGG4 08 0 
ACTTTCATTT AAAGTATTTA TTCTAAAATG4 1 4 J 
CAAGTTGTCT AAAATGCAAC AGCTTTTATA4 2 00 
AATCAAAAAA AA 4242 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 167: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2640 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 167 



CTAGCAAGCA GGTAAACGAG CTTTGTACAA 
CTGTGTGTTG CTAGAGCAGA GGCTGATTAA 
CCTGGAAAAT AATGAATTGG GTAAGGAACA 
GC AC ATT AC A ACAAAGAGCT GGCAGCTCCT 
AAACTTGTCA GTCAACTCAT GCCAGCAGCC 
TACATGTGTC TGTCTGGCCT GATCTGTGCA 
AATTTCTCTA TTTCTCCACT GGTGCAAAGA 
CCCCGCTCCT CTCCCCCAGG AGGCTCCTTG 
TCTGACTGTC CTTGACTTCT AGAATGGAAG 
C CATC AC AG A TAAAAGAAAA ATACAGGAAG 
AAGACAAACT AAAGCACCAG CATTTGAAGA 
ATGGAATCAG CAGCGGAAAA GAACAGGAAG 
ACCAGATCCA GGTTCTAGAA CAAAGTATCC 
AAAAAGCTGA ACTGCAAATC TCAACGAAGG 
TTGAGCGGAC AACAGAAGAC ATTATAAGAT 
AAGAGTCAAT TGAGGACATC TATGCTAATA 
CTAGGTTAAG GAAGGAGATA AATGAAGAAA 
TATATGCCAT GGAAATTAAA GTTGAAAAAG 
CTTCCAATAC CTCTGGCCAT CAGATGACTT 
ATGGGCAAAA GTCCAGTGTA TTCAGTAAAG 
CGATGGCCTG GCACCAGTTG AAGTAGAGGA 



ACACACACAG ACCAACACAT CCGGGGATGG 60 
ACACTCAGTG TGTTGGCTCT CTGTGCCACT 120 
GTTAATAAGA AAATGTGCCT TGCTAACTGT 180 
GAAGGAAAAG GGCTTGTGCC GCTGCCGTTC 240 
TCAGCGTCTG CCTCCCCAGC ACACCCTCAT 300 
TCTGCTCGGA GACGCTCCTG ACAAGTCGGG 3 60 
GCGGATTTCT CCCTGCTTCT CTTCTGTCAC 420 
ATTTATGGTA GCTTTGGACT TGCTTCCCCG 4 80 
AAGCTGAGCT GGTGAAGGGA AGACTCCAGG 54 0 
AAATCTCACA GAAGCGTCTG AAAATAGAGG 600 
AAAAGGCCTT GAGGGAGAAA TGGCTTCTAG 660 
AGATGAAGAA GCAAAATCAA CAAGACCAGC 7 20 
TCAGGCTTGA GAAAGAGATC CAAGATCTTG 7 80 
AAGAGGCCAT TTTAAAGAAA CTAAAGTCAA 843 
CTGTGAAAGT GGAAAGAGAA GAAAGAGCAG 900 
TCCCTGACCT TCCAAAGTCC TACATACCTT 9 60 
AAGAAGATGA TGAACAAAAT AGGAAAGCTT 1020 
ACTTGAAGAC TGGAGAAAGT ACAGTTCTGT 108 0 
TAAAAGGTAC AGGAGTAAAA GTTTAAGATG 114 0 
TGCTAATCAC AAGTTGGAGG TCAATGGCAC 12 0 0 
ACTTCTAAGA CAAGCCTCAG AG AG AAAC T C 1 2 6 0 
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TAAATCCCCA ACAGAGTATC ATGAGCCTGT ATATGCCAAT CCCTTTTACA GGCCTA:AA:1320 
CCCACAGAGA GAAACGGTGA CCCCTGGACC AAACTTTCAA GAAAGGATAA AGATTAAAAC 138 0 
TAATGGACTG GGTATTGGTG TAAATGAATC CATACACAAT ATGGGCAATG GTCTTTCAGA1 4 4 0 
GGAAAGGGGA AACAACTTCA ATCACATCAG TCCCATTCCG CCAGTGCCTC ATCCCCGATC 1 500 
AGTGATTCAA CAAGCAGAAG AGAAGCTTCA CACCCCGCAA AAAAGGCTAA TGACTC GTTG 1 5 60 
GGAAGAATCG AATGTCATGC AGGACAAAGA TGCACCCTCT CCAAAGCCAA GGCTGAGC2C1 620 
CAGAGAGACA ATATTTGGGA AATCTGAACA CCAGAATTCT TCACCCACTT GTCAGGAGGA1 680 
CGAGGAAGAT GTCAGATATA ATATCGTTCA TTCCCTGCCT CCAGACATAA ATGATACAGA 17 4 0 
ACCGGTGACA ATGATTTTCA TGGGGTATCA GCAGGCAGAA GACAGTGAAG AAGATAAGAA1 300 
GTTTCTGACA GGATATGATG GGATCATCCA TGCTGAGCTG GTTGTGATTG ATGATGAGGA1 8 60 
GGAGGAGGAT GAAGGAGAAG CAGAGAAACC GTCCTACCAC CCCATAGCTC CCCATAGTCA1 920 
GGTGTACCAG CCAGCCAAAC CAACACCACT TCCTAGAAAA AGATCAGAAG CTAGTCCTCA1 98 0 
TGAAAACACA AATCATAAAT CCCCCCACAA AAATTCCATA TCTCTGAAAG AGCAAGAAGA2 04 0 
AAGCTTAGGC AGCCCTGTCC ACCATTCCCC ATTTGATGCT CAGACAACTG GAGATGGGAC2 100 
TGAGGATCCA TCCTTAACAG CTTTAAGGAT GAGAATGGCA AAGCTGGGAA AAAAGGTGAT2 1 60 
CTAAGAGTTG TACCACCTAT ATAAACATCC TTTGAAGAAG AAACTAAGAA GCATTTGCAA2 22 0 
ATTTCTCTTC TGGATATTTT GTTTATTTTT TCTGAAGTCC AAAAAATTAT CATTACAGTG228 0 
TACCATATTA AGCCATGTGA ATAAGTAGTA GTCATTATTT GTGAAAAATT CCCAAAAAGC2 34 0 
TGGGGAAAAC AAATGTGTAA CTTTTCCAGT TACTTGACAC GATTCAGTGG GGGAAAACCA2 4 00 
GCATTTTTTA TTCTATTGAT ACCAAAGCAT TTCTAATAAG AGCTTGTTAA ATTTAAGAAT2 4 60 
AAAGTTATTT AAAATATTCT GAGTATAGTA TATTAACTGG CATTGTAATT TTGATGATAC2 52 0 
AAAGATTGAA AGATCATAGG AAAGCATTGC CCTTCATCAC AGAAGTATTC AACTCTGACA2 58 0 
AATAAATATG TCATCCTGAA TTAATAATGC CTTAATAAAA GTACATCCTC CTGCTAAAAA2 64 0 

(2) INFORMATION LIBER SEQ ID NO: 168: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1558 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 168 



GCGAGGAGCT GGCACGCAGC CAGGGCCTTT GCTCAAGAAG CCATACCAGC CAAGAATTAA 60 
AATCTCTAAA ACATCAGTGG ATGGTGATCC CCACTTTGTT GTGGATTTCC CCCTGAGCA3 120 
ACTCACCGTG TGCTTCAACA TTGATGGGCA GCCCGGGGAC ATCCTCAGGC TGGTCTCTGA 180 



WO 99/47655 




PCT/DE99/00909 



TCACAGGGAC TCTGGTGTCA CAGTGAACGG AGAGTTAATT GGGGCACCC3 CCCCTCCAAA 240 
TGGCCACAAG AAACAGCGCA CTTACTTGCG CACTATCACC ATCCTCATCA ACAAGCCAGA 300 
GAGATCTTAT CTCGAGATCA CACCGAGCAG AGTCATCTTG GATGGTGGG3 ACAGACTGGT 3 50 
GCTCCCCTGC AACCAGAGTG TGGTGGTGGG GAGCTGGGGG CTGGAGGTGT CCGTGTCTGC 420 
CAACGCCAAT GTCACCGTCA CCATCCAGGG CTCCATAGCC TTTGTCATC 3 TCATCCACCT 4 80 
CTACAAAAAG CCGGCGCCCT TCCAGCGACA CCACCTGGGT TTCTACATTG CCAACAGCGA 540 
GGGCCTTTCC AGCAACTGCC ACGGACTGCT GGGTCAGTTC CTGAATCAGG ATGCCAGACT 600 
CACAGAAGAC CCTGCAGGGC CCAGCCAGAA CCTCACTCAC CCTCTGCTCC TTCAGGTGGG 660 
AGAGGGGCCT GAGGCCGTCC TAACAGTGAA AGGCCACCAA GTCCCAGTGG TCTGGAAGCA 720 
AAGGAAGATT TACAACGGGG AAGAGCAGAT AGACTGCTGG TTTGCCAGGA ACAATGCCGC 780 
CAAACTGATT GACGGGGAGT ACAAGGATTA CCTGGCATCC CATCCATTTG ACACAGGGAT 840 
GACACTTGGC CAGGGAATGT CCAGGGAGCT CTGAAGCTGG CAGCCTTAAA GATGCAAGTG 900 
CATGAAGGAC AGTGATGTGG GGAGGCCGTG GGGCAGCTCT TTTCATGGCT TGTACACGCC 960 
TCAGCTCCTG GCAATTAGCT GGACTCCATG ACCCACCCCT GGTGCAGCAT AGATCCGACG1020 
TCTGTCTGGG CGAAGGGTAG GGGTGGGTAG GGGCGGGAAG CCTGAGTGCA AATGTCATTT 1080 
CCCTCTACTG CCTCTTCCTG CCTCTCCCCA CCCTGCCCAC ATCCACAGAG GGGAGAGAAG 1140 
GGTCATAGCT AAATGCAACA AAGTCTGTAT CTTGTCCCAA CCTGCTTTTC TGTTCTGTTA12 00 
GCATATCATA AAGTAAGCCT TTCTGGTGAA GGAAGGTTGC TATGAAACTT TTTTTCTTGG12 60 
TGGAAATGGC CAAGTTTAGG CACTCTGCTT T7TGCCTTAC ACTAATGCTT AGAAAGCTGT1 32 0 
CTTTTCAGTG GTGTTGCAGC CCCCAGATGT GTGGCCAACC TCTGCTGCAA AGGAATCTCT1 380 
TGCTGAGTCC AGGCCACCAA TCAGGCAAAT AGCCCATACA TTTGATCGTT GTAAACCATG1 4 4 0 
AAGTCTTTTC TTGCAAGACG TTTTTCTTCT GCTGTGGTAT CTTGCCCTTA AAAATTAGTT1 500 
TTCATTAAAA AGAAATTTGA TTGAAAATAA AAAACCGGAA TGGAAAAAAA ATTGTTTT 1558 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 169: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1388 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 169 



CGGGGTTCAC TGTGTTGGCC AGGCTGGTCT CGAACTCCTG ACCTCATGAT CTGCCCGCCT 60 
CAGCCTCCCA AAGTGCTGGG ATTACAAGTG TGAGCCACCA CACCTGGCCT GGAAGGAACC 120 
TCTTAAAATC AGTTTACGTC TTGTATTTTG TTCTGTGATG GAGGACACTG GAGAGAGTTG 180 
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CTATTCCAGT CAATCATGTC GAGTCACTGG ACTCTGAAAA TCCTATTGGT TCCTTTATTT 2 40 
TATTTGAGTT TAGAGTTCCC TTCTGGGTTT GTATTATGTC TGGCAAATGA CCTGGG7TAT 3 00 
CACTTTTCCT CCAGGGTTAG ATCATAGATC TTGGAAACTC CTTAGAGAGC ATTTTGCTCC 3 60 
TACCAAGGAT CAGATACTGG AGCCCCACAT AATAGATTTC ATTTCACTCT AGCCTACATA 420 
GAGCTTTCTG TTGCTGTCTC TTGCCATGCA CTTGTGCGGT GATTACACAC TTGACAGTAC 48 0 
CAGGAGACAA ATGACTTACA GATCCCCCGA CATGCCTCTT CCCCTTGGCA AGCTCAGTTG 54 0 
CCCTGATAGT AGCACGTTTC TGTTTCTGAT GTACCTTTTT TCTCTTCTTC TTTGCATCAG 600 
CCAATTCCCA GAATTTCCCC AGGCAATTTG TAGAGGACCT TTTTGGGGTC CTATATGAGC 660 
CATGTCCTCA AAGCTTTTAA ACCTCCTTGC TCTCCTACAA TATTCAGTAC ATGACCACTG 72 0 
TCATCCTAGA AGGCTTCTGA AAAGAGGGGC AAGAGCCACT CTGCGCCACA AAGGTTGGGT 7 80 
CCATCTTCTC TCCGAGGTTG TGAAAGTTTT CAAATTGTAC TAATAGGCTG GGGCCCTGAC 8 40 
TTGGCTGTGG GCTTTGGGAG GGGTAAGCTG CTTTCTAGAT CTCTCCCAGT GAGGCATGGA 900 
GGTGTTTCTG AATTTTGTCT ACCTCACAGG GATGTTGTGA GGCTTGAAAA GGTCAAAAAA 960 
TGATGGCCCC TTGAGCTCTT TGTAAGAAAG GTAGATGAAA TATCGGATGT AATCTGAAAA1 02 0 
AAAGATAAAA TGTGACTTCC CCTGCTCTGT GCAGCAGTCG GGCTGGATGC TCTGTGGCCT1080 
TTCTTGGGTC CTCATGCCAC CCCACAGCTC CAGGAACCTT GAAGCCAATC TGGGGGACTT1 1 4 0 
TCAGATGTTT GACAAAGAGG TACCAGGCAA ACTTCCTGCT ACACATGCCC TGAATGAATT 1200 
GCTAAATTTC AAAGGAAATG GACCCTGCTT TTAAGGATGT ACAAAAGTAT GTCTGCATCG12 60 
ATGTCTGTAC TGTAAATTTC TAATTTATCA CTGTACAAAG AAAACCCCTT GCTATTTAATl 32 0 
TTTGTATTAA AGGAAAATAA AGTTTTGTTT GTTAAAAAAA AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA 1 3 8 0 
AAAAAAAA 13gg 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 170: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2416 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 170 



GTCCCTGGCG CCCTGCCTTT AGCCGTGGGG CCCCCACCTC CACCCTCTGG GTTTCCTAGG 6 0 
AATGTCCAGC CTCGGAGACC TTCACAAAGC CTTGGGAGGG TGATGAGTGC TGGTCCTGAC 12 0 
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AAGAGGCCGC TGGGGACACT GTGCTGTTT7 GTTTCGTTTC TGTGATCTCC CGGCACGTTT 180 
GGAGCTGGGA AGACCACACT GGTGGCAGAA TCCTAAAATT AAAGGAGGCA GGCTCCTAGT 24 C 
TGCTGAAAGT TAAGGAATGT GTAAAACCTC CACGTGACTG TTTGGTGCAT CTTGACCTGG 30 0 
GAAGACGCCT CATGGGAACG AACTTGGACA GGTGTTGGGT TGAGGCCTCT TCTGCAGGAA 3 60 
GTCCCTGAGC TGAGACGCAA GTTGGCTGGG TGGTCCACAC CCTGGCTCTC CTGCAGGTCC 420 
ACACACCTTC CAGGCCTGTG GCCTGCCTCC AAAGATGTGC AAGGGCAGGC TGGCTGCACG 4 80 
GGGAGAGGGA AGTATTTTGC CGAAATATGA GAACTGGGGC CTCCTGCTCC CAGGGAGCTC 54 0 
CAGGGCCCCT CTCTCCTCCC ACCTGGACTT GGGGGGAACT GAGAAACACT TTCCTGGAGC 600 
TGCTGGCTTT TGCACTTTTT TGATGGCAGA AGTGTGACCT GAGAGTCCCA CCTTCTCTTC 660 
AGGAACGTAG ATGTCGGGGT GTCTTGCCCT GGGGGGCTTG GAACCTCTGA AGGTGGGGAG 72 0 
CGGAACACCT GGCATCCTTC CCCAGCACTT GCATTACCGT CCCTGCTCTT CCCAGGTGGG 780 
GACAGTGGCC CAAGCAAGGC CTCACTCGCA GCCACTTCTT CAAGAGCTGC CTGCACACTG 84 0 
TCTTGGAGCA TCTGCCTTGT GCCTGGCACT CTGCCGGTGC CTTGGGAAGG TCGGAAGAGT 900 
GGACTTTGTC CTGGCCTTCC CTTCATGGCG TCTATGACAC TTTTGTGGTG ATGGAAAGCA 960 
TGGGACCTGT CGTCTCAGCC TGTTGGTTTC TCCTCATTGC CTCAAACCCT GGGGTAGGTG1 02 0 
GGACGGGGGG TCTCGTGCCC AGATGAAACC ATTTGGAAAC TCGGCAGCAG AGTTTGTCCA1 08 0 
AATGACCCTT TTCAGGATGT CTCAAAGCTT GTGCCAAAGG TCACTTTTCT TTCCTGCCTT1 1 4 0 
CTGCTGTGAG CCCTGAGATC CTCCTCCCAG CTCAAGGGAC AGGTCCTGGG TGAGGGTGGG12 00 
AGATTTAGAC ACCTGAAACT GGGCGTGGAG AGAAGAGCCG TTGCTGTTTG TTTTTTGGGA12 60 
AGAGCTTTTA AAGAATGCAT GTTTTTTTCC TGGTTGGAAT TGAGTAGGAA CTGAGGCTGT 1 320 
GCTTCAGGTA TGGTACAATC AAGTGGGGGA TTTTCATGCT GAACCATTCA AGCCCTCCCC13 80 
GCCCGTTGCA CCCACTTTGG CTGGCGTCTG CTGGAGAGGA TGTCTCTGTC CGCATTCCCG1 4 4 0 
TGCAGCTCCA GGCTCGCGCA GTTTTCTCTC TCTCCCTGGA TGTTGAGTCT C ATCAGAATA 1500 
TGTGGGTAGG GGGTGGACGT GCACGGGTGC ATGATTGTGC TTAACTTGGT TGTATTTTTC1 560 
GATTTGACAT GGAAGGCCTG TTGCTTTGCT CTTGAGAATA GTTTCTCGTG TCCCCCTCGC1 620 
AGGCCTCATT CTTTGAACAT CAACTCTGAA GTTTGATACA GATAGGGGCT TGATAGCTGT1 680 
GGTCCCCTCT CCCCTCTGAC TACCTAAAAT CAATACCTAA ATACAGAAGC CTTGGTCTAA1 740 
CACGGGACTT TTAGTTTGCG AAGGGCCTAG ATAGGGAGAG AGGTAACATG AATCTGGACA1 800 
GGGAGGGAGA TACTATAGAA AGGAGAACAC TGCCTACTTT GCAAGCCAGT GACCTGCCTT18 60 
TTGAGGGGAC ATTGGACGGG GGCCGGGGGC GGGGGTTGGG TTTGAGCTAC AGTCATGAAC1 920 
TTTTGGCGTC TACTGATTCC TCCAACTCTC CACCCCACAA AATAACGGGG ACCAATATTT 1980 
TTAACTTTGC CTATTTGTTT TTGGGTGAGT TTCCCCCCTC CTTATTCTGT CCTGAGACCA2 04 0 
CGGGCAAAGC TCTTCATTTT GAGAGAGAAG AAAAACTGTT TGGAACCACA CCAATGATAT2 100 
TTTTCTTTGT AATACTTGAA ATTTATTTTT TTATTATTTT GATAGCAGAT GTGCTATTTA2 1 60 
TTTATTTAAT ATGTATAAGG AGCCTAAACA ATAGAAAGCT GTAGAGATTG GGTTTCATTG2220 
TTAATTGGTT TGGGAGCCTC CTATGTGTGA CTTATGACTT CTCTGTGTTC TGTGTATTTG22 8 0 
TCTGAATTAA TGACCTGGGA TATAAAGCTA TGCTAGCTTT CAAACAGGAG ATGCCTTTCA234 0 
GAAATTTGTA TATTTTGCAG TTGCCAGACC AATAAAATAC CTGGTTGAAA TACAAAAAAA2 4 00 
AAAAAAAAAA CTCGAG 2416 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 171: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2720 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestelfte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
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(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 171 



GGAGCTGTCC CTGACTNTGC AGGCCTGAGC GAGTGTGTGA GCATGCGGGG ACATGGGTGT 60 
GTATGGCACA CATAGGTGCG TGTGTGTCTT TTGTATTTTT TCTCCTCCAA GGAGCTGTGT 120 
CAGTGTGGAC GTTCTGTTTC AGGGAGTTGG AAAGGAGGGT GTCTGCAGAA GGTGGAGAGC 180 
AGGGGCAGAG GCCCCACTGG CCACCCCCTG CTTCCCAGAG TGAAACCTTG TGCCTGGTGA 240 
CCAAAGTCCC TCCAAAGTGC TCTTCCTTCT GGGTTATTCA AGCCAAATAT CTGGGTTTCC 300 
CCCTCTCCTC ATTCCCTAGC AAACCCCAAT TATCTTTCAA GATAGGAGAT ATTTCCCATC 360 
CCCTTCCTTT GTAAATATCT CATCTCCCAC TGGAGAGCCC AGGAGCCTAT TCCTGGCATG 42 0 
GATGTTCTGT CCACACTTGA GGCTGGGCGG TGTATCAGAC CCTTCAAGCA GCCTGGCTGG 43 0 
GGCCCAGGAC TGAGTCTGGG GTCAGCTTTC ACGGTCGCTT TTCCCTTCCT CACCACCCAC 54 0 
CACAGCCCAC CTTGCATGCA TGGCCAGCCC CTCCACTCCA GCCTGAGCCA TGTGTGCCCC 600 
TGCGGGAGGA CCCATTCATG CCAGAAAGCT GGTAACTCCC TCCCAGCATC CCTGCGGAAG 660 
GAGTCAGTTT CTGAGAGTGT GACTTTTCAA GGCGAATGAT GGGGAAGGGT TCCCCAGTCC 72 0 
CCACAGTGGC CCCACCTCTG GGCCCTGCAC CAGAGCCCTT CTGTGTCACG GCGGGCTGTG 7 80 
CACCCATGCA CACACCTACG CACACACAAC ACTCCGCACT GCAGTATATT CTTGCCAAAG 840 
ATTTCCTTTA AAAGCAAGCA CTTTTACTAA TTATTATTTT GTAAATGTTT ATCTTCTTCT 900 
GTCTTCTCCC TCCCTGAATC TATTTTACTG TTGTTTATTG TTGAATCTGT GTGTCAGCCA 960 
GGAGAGCGCT GTCTGGCCTT GAACATGGGC TGGGATGGGA AAGGGTCTGG GAGAAGATGG1 020 
GCAACAAAGA GCCAGGGAGT CATGGACATC GCAGCGACGC AGACCCCAGC AGGTTCAGTC 10 8 0 
CCGTGCTGCC ACCAGCTGTC CAGCTGGGTG TCTGGAGGGA AGAGGGCAGA GGAGGGTCAT 114 0 
GTCCCTTCAG CTGGGGGAGG GGCCCAGTGA GCTCCACGTG GCTTTTTCCC AAAGGGAGCA 1200 
AGAGGGAAGG ATTGGGCGAG AAAACAATGG AGAGGGGACC TGCGAAGGAA AAC AGGGAGG 1 2 60 
AAGTGAGCGG TTTGATCAGC CTGCTATCAC GGTGTTCTGG CTCTCTTATT TAGCCAGGCG1 32 0 
CTTAAGGGAC AGATACATCA CATCCTAAGT TTGGGAAAGG CCTTTGACCC ATGTCATCTG1 3 8 0 
AGCGTCTCCT CCAGTAGCTC TGAAAGCTGT GGACACCAAT GGCCAGGATT CCTTCTCCCC1 4 4 0 
TGGTTTTTGA GGATCCCTGG GTCTTCTGAG ACTGGCCAGG AGAGGGATGG TGGGGCCAGT1 500 
GGTTGTGTGA AAGCAGGAGG GGCAGCCCTC CTGGACAAGT GTGATCCCCC TATAAACGGC1 560 
TCTCAGGAGG TTAGTGAGTA GGAGATTCTG CCTTGTTCTG ATGAGCCTGT GCAGGGGCTC 1620 
CAGGGGAGCA TGCTGTCCAG GGGGCACAGA AGGGTGGTGA GTGTGATCAA ATCTAGTCTC1 68 0 
ACTCCCACTT TTTTAGTCTC ACTCCTACTT TTGTCCACCA CCCCTGCCTC CTGGATCTTC17 4 0 
TCCCACTTTT TTTTTCAGCT TTAGGACCTG GGGAGATCCT GTGAGTCAAG GCAGACACCC1 8 00 
AATCCTGCCC CCACACTCGG GGGTCCTCCC AAGAGGTTGG GGGGCAGAGT CCCAGAGCAG1 8 60 
CCCTTTACCC CAGGTCCAGG CCCTGGAATC CTGAGACTCG CGTTTCCTTG GCCAGTGGTA1 92 0 
ACACAGGACG TGTGTGCGCA TGTGCAAGTG TGGATGTATG TGTGTGCGTG TGTTTTGCTC1 98 0 
ATTTCTTTAG GGAACTTGGG AGTCGGGGTT GGAGGTGCTG GGCAATGGAA CTTCAAATTC2 04 0 
AATGTCGCCC AGCAGTGAGG GGAGTCGGGA GGTGAGGCCT GTAGGCCAAC CAATTGGTGG2 1 00 
AGTCTCAGCG ATAGCCCAGG TGAGAAGTGG TTCACCCAGA GGGGCAGGGT GGGGGCCTCG2 1 60 
GGCAGATCTG TCCCTCTTGG GCACCTCTGT CCTCAAATGT CCAAAATGTT GGAGGACCTC222 0 
TGTTCATATC CCACGCCTGG GCTCTTGCCA GCAGTGGAGT TACTGTAGAG GGATGTCCCA22 8 0 
AGCTTGTTTT CCAATCAGTG TTAAGCTGTT TGAAACTCTC CTGTGTCTGT GTTTTGTTTG2 34 0 
TGCGTGTGTG TGAGAGCACA TCAGTGTGTG CAGGCTGTGT TTCCCCATTT CTCTCCTCCC2 4 00 
TTCAGACCCA TCATTGAGAA CAAATGTAAG AAATCCCTTC CCACCACCCT CCCTGCCTCC2 4 60 
CAGGCCCTCT GCGGGGGAAA CAAGATCACC CAGCATCCTT CCCCACCCCA GCTGTGTATT2 52 0 
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TATATAGATG GAAATATACT TTATATTTTG TATCATCGTG CCTATAGCCG CTGCCACCST2 58 0 
GTATAAATCC TGGTGTCTGC TCCTTATCC7 GGACATGAAT GTATTGTACA CTGACGCGTC2 64 0 
CCCACTCCTG TACAGCTGCT TTGTTTCTTT GCAATGCATT GTATGGCTTT ATAAATGATA27 00 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 172: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2987 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembiiemng und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 172 



CTCAATGCAG AGGATTTAAT CTAAAAGCAT ACAGAAATGC AGCTGAAATT GTGCAGTATG 60 
GAGTAAAAAA TAACACCACT TTTCTGGAGT GTGCCCCCAA GTCTCCGCAG GCATCTATCA 120 
AGTGGCTGTT ACAGAAAGAC AAAGACAGGA GGAAAGAGGT TAAGCTGAAT GAACGAATAA 180 
TAGCCACTTC ACAGGGACTC CTGATCCGCT CTGTTCAGGG TTCTGACCAA GGACTTTATC 24 0 
ACTGCATTGC TACAGAAAAT AGTTTCAAGC AGACCATAGC CAAGATCAAC TTCAAAGTTT 3 00 
TAGATTCAGA AATGGTGGCT GTTGTGACGG ACAAATGGTC CCCGTGGACC TGGGCCAGCT 360 
CTGTGAGGGC TTTACCCTTC CACCCGAAGG ACATCATGGG GGCATTCAGC CACTCAGAAA 420 
TGCAGATGAT TAACCAATAC TGCAAAGACA CTCGGCAGCA ACATCAGCAG GGAGATGAAT 48 0 
CACAGAAAAT GAGAGGGGAC TATGGCAAGT TAAAGGCCCT CATCAATAGT CGGAAAAGTA 54 0 
GAAACAGGAG GAATCAGTTG CCAGAGTCAT AATATTTTCT TATGTGGGTC TTATGCTTCC 60 0 
ATTAACAAAT GCTCTGTCTT CAATGATCAA ATTTTGAGCA AAGAAACTTG TGCTTTACCA 660 
AGGGGAATTA CTGAAAAAGG TGATTACTCC TGAAGTGAGT TTTACACGAA CTGAAATGAG 72 0 
CATGCATTTT CTTGTATGAT AGTGACTAGC ACTAGACATG TCATGGTCCT CATGGTGCAT 78 0 
ATAAATATAT TTAACTTAAC CCAGATTTTA TTTATATCTT TATTCACCTT TTCTTCAAAA 84 0 
TCGATATGGT GGCTGCAAAA CTAGAATTGT TGCATCCCTC AATTGAATGA GGGCCATATC 900 
CCTGTGGTAT TCCTTTCCTG CTTTGGGGCT TTAGAATTCT AATTGTCAGT GATTTTGTAT 960 
ATGAAAACAA GTTCCAAATC CACAGCTTTT ACGTAGTAAA AGTCATAAAT GCATATGACA102 0 
GAATGGCTAT CAAAAGAAAT AGAAAAGGAA GACGGCATTT AAAGTTGTAT AAAAACACGA1 080 
GTTATTCATA AAGAGAAAAT GATGAGTTTT TATGGTTCCA ATGAAATATG TTGGGGTTTT 114 0 
TTTAAGATTG TAAAAATAAT CAGTTACTGG TATCTGTCAC TGACCTTTGT TTCCTTATTC1 2 0 0 



AAGTTAAAGA AAACTCAAAA 



2720 



WO 99/47655 



• 



220 



PCT/DE99/00909 



AGGAAGATAA AAATCAGTAA CCTACCCCAT GAAGATATTT GGTGGGAGTT ATATCAGTGA1 2 6 0 
AGCAGTTTGG TTTATATTCT TATGTTATCA CCTTCCAAAC AAAAGCACTT ACTTTTTTTG1 3 2 0 
GAAGTTATTT AATTTATTTT AGACTCAAAG AATATAATCT TGCACTACTC AGTTATTACTl 3 8 0 
GTTTGTTCTC TTATTCCCTA GTCTGTGTGG CAAATTAAAC AATATAAGAA GGAAAAATTT 144 0 
GAAGTATTAG ACTTCTAAAT AAGGGGTGAA ATCATCAGAA AGAAAAATCA AAGTAGAAAC1 5 0 0 
TACTAATTTT TTAAGAGGAA TTTATAACAA ATATGG CTAG TTTTCAACTT CAGTACTCAA156 0 
ATTCAATGAT TCTTCCTTTT ATTAAAACCA GTCTCAGATA TCATACTGAT TTTTAAGTCA1 62 0 
ACACTATATA TTTTATGATC TTTTCAGTGT GATGGCAAGG TGCTTGTTAT GTCTAGAAAG 16 8 0 
TAAGAAAACA ATATGAGGAG ACATTCTGTC TTTCAAAAGG TAATGGTACA TACGTTCACT 174 0 
GGTCTCTAAG TGTAAAAGTA GTAAATTTTG TGATGAATAA AATAATTATC TCCTAATTGT18 0 0 
ATGTTAGAAT AATTTTATTA GAATAATTTC ATACTGAAAT TATTTTCTCC AAATAAAAAT 1 8 6 0 
TAGATGGAAA AATGTGAAAA AAATTATTCA TGCTCTCATA TATATTTTAA AAACACTACT 192 0 
TTTGCTTTTT TATTTACCTT TTAAGACATT TTCATGCTTC CAGGTAAAAA CAGATATTGT 198 0 
ACCATGTACC TAATCCAAAT AT CATAT AAA CATTTTATTT ATAGTTAATA ATCTATGATG 2 04 0 
AAGGTAATTA AAGTAGATTA TGGCCTTTTT AAGTATTGCA GTCTAAAACT TCAAAAACTA2 10 0 
AAAT C ATTGT CAAAATTAAT ATGATTATTA ATCAGAATAT CAGAATATGA TTCACTATTT2 160 
AAACTATGAT AAATTATGAT AATATATGAG GAGGCCTCGC TATAGCAAAA ATAGTTAAAA2 2 2 0 
TGCTGACATA ACACCAAACT TCATTTTTTA AAAAATCTGT TGTTCCAAAT GTGTATAATT2 280 
TTAAAGTAAT TTCTAAAGCA GTTTATTATA ATGGTTTGCC TGCTTAAAAG GTATAATTAA2 34 0 
ACTTCTTTTC TCTTCTACAT TGACACACAG AAATGTGTCA ATGTAAAGCC AAAACCATCT2 400 
TCTGTGTTTA TGGCCAATCT ATTCTCAAAG TTAAAAGTAA AATTGTTTCA GAGTCACAGT2 4 6 0 
TCCCTTTATT TCACATAAGC CCAAACTGAT AGACAGTAAC GGTGTTTAGT TTTATACTAT2 520 
ATTTGTGCTA TTTAATTCTT TCTATTTTCA CAATTATTAA ATTGTGTACA CTTTCATTAC2 5 8 0 
TTTTAAAAAT GTAGAAATTC TTCATGAACA TAACTCTGCT GAATGTAAAA GAAAATTTTT2 64 0 
TTTCAAAAAT GCTGTTAATG TATACTACTG GTGGTTGATT GGTTTTATTT TATGTAGCTT2 7 0 0 
GACAATTCAG TGACTTAATA TCTATTCCAT TTGTATTGTA CATAAAATTT TCTAGAAATA2 76 0 
CACTTTTTTC CAAAGTGTAA GTTTGTGAAT AGATTTTAGC ATGATGAAAC TGTCATAATG2 820 
GTGAATGTTC AATCTGTGTA AGAAAACAAA CTAAATGTAG TTGTCACACT AAAATTTAAT2 8 8 0 
TGGATATTGA TGAAATCATT GGCCTGGCAA AATAAAACAT GTTGAATTCC CCAAAANNGT2 94 0 
NCTTTNAAAA GANGACTTGC AGGGTGCACA GTCAGAAATT GAGGCAA 2 98 7 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 173: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 892 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzeinen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A)ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 173 



TTTTTTCGGG AGGCAGAGTC TCCCTTTGTC GCCAGGCTGG AGTGCAGTGG TGCCATCTCG 6 0 
GCTCACTGCA GCACTGTCTC GGCTCACTGC AGCCTCCGGC CTCCCGTATT CAAGCGATTC 12 0 
TCCTGTCTCA GCCTCCTGAG TAGCTGGGAC TACAGGTGTG CACCACCACG CCCGGCTAAT 1B0 
TTTTGTATTT TTAGTAGAGA CGGGG TTTCA CTGTGTTGGC CAGGATGGTC TCAATCTCGA 24 0 
CCTCGTGATC CNGCCCACCT TGGCCTCCCA AAGTGTTGGG ATTACAGGCN GTGACTCACC 3 00 
ATGCCCAGCC ACTTAGTTTT TTCTTATTCC CACCTTTCTA TCCCATAGAA CACTCTTTTT 360 
TATCTTCCCT GAAC CANTAT TGNATGAGAT AAATANGGGC TGGGGGCTGG GNCCCCGCNT 42 C 
GNGTCACNTC AACANGAGTN ATTTNCCCTT GGNCCGNAGA TNGGAAGTTT TGTNCCCAAT 4 80 
ANGATGNAGC TGCTNGAGTA TCAACAAGGN TGACATTTTT CTGNCTGNCC CNATTTGTGT 54 0 
CCTGGNNNAG ACNGGTNGGT ACCCTGAAGG NCAGANGGCC NAGCTGCCGC AAGACAGCAA 600 
NTGACAGTCC ACCTGCCGAC CTGATTCCTG CATCATGGAA TAANC CACNA TGGCTACCTT 660 
CTATCCTCTG TTNCCCAAAT GGTGGNNTGG CACTTATCCT GAAGTCGTCN AATGATTTCC 72 0 
CTTTGNAAAC TACTTTATTT TACTAATTTA AACTATTTTG TACTGATGTA GCCCTGAGGT 78 0 
ANGTTCATGA AAATGCTGTG CACTCATTCC NATGGAATAA ATGTTGGAAA GCTGATCTTT 84 0 
TCTGATATAA AATGTTGAAT GATANNAAAA AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA AA 8 92 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 174: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1679 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 174 



GCACCCACTG GAAACACAGA CGGCACTCTG CGAAAGAGGA AGGGGCGCCA GGAGCTTGGA 6 0 
TTAGAAAACT GAAGCTTCAA GAACAGACTT GCCTAACAAC AGGAAACTTG TATGTCTCGA 12 0 
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AGTGGCAATT CACACATAAG GCTCCATGAC 
CTTTTCATGG TTTTACTGAA CTTGCTAGAA 
CACAAATCTA CAATCTGTGA GTATCACATC 
GGGCTGATGA CTTTCAGAAG ATGAAGGTAA 
GAGTTAAAAC CTCTTTGGAG CTT CTGAGG A 
ACACCATCAT GACATCACAA CCTGTTCCCA 
TCATCAACTT CTCCCAAGCA GAGAAACCCG 
AGAAACATCT ACACGCAGAA ATCAAAGTTA 
TGGTATTGAG CTTGGGGATC ATTTTGGCAT 
TGACTTCTAC ACTGTTGAAC TCTGCTTACC 
CTGGCTCTCT ATCAATCGCC ACAGAGAAAA 
TGGTTGGAAG CATTCTGAGT GCTCTGTCTG 
AACAGGCCAC CTTAAATCCT GCCTCACTGC 
CAAGAAGTTA TGTTTCTTAC TTTTATCATG 
CCAAAGCCAG TCTGGCTGGA ACTCTCTCTC 
GCCTAGCTGT GCTCACTGCT GTGCTGCGGT 
TGAGTGTGCT GGCCGGCTTC ACTTAAC CTT 
GAGTATGTCA CCAAGAGTGG TAGAAGGAAC 
GGCATTTGCA TTGTGATGGA AGACAGAGAA 
AGCTGAAAAT TCACTGGATA TGAAAATAGT 
CCTATTTTGT CAGCGAAGGG AATGAGACTC 
GCTATGAGTT TGTGCCTTTG CTGAGGACAC 
AAACAATTTC TGCCACAACC ACTAGTCTCT 
ACACACGTAA CTGGATCCAG TGAATGTCTT 
AATTCGTTTG CCTTTTTAAA GCTATATTAA 
GAGTGAGAGG TGGGGTGGGG GGGGGGAGGA 



TCCTGAACGC CTCACAAATA TTAGTTGGCT 180 
GTTTACAGGC AAGGAAGTGC AGGAACATTT 24 0 
CTGTATAGCT GTAAACACTG GAATAAGGAA 3 00 
GTAGAAACCG TTGATGGGAC TGAGAAACCA 3 60 
CTCAGCTGGA ACCAACGGGC ACAGTTGGCA 42 0 
ATGAGACCAT CATAGTGCTC CCATCAAATG 4 80 
AACCCACCAA CCAGGGGCAG GATAGCCTGA 54 0 
TTGGGACTAT CCAGATCTTG TGTGGCATGA 600 
CTGCTTCCTT CTCTCCAAAT TTTACCCAAG 660 
CATTCATAGG ACCCTTTTTT TTTATCATCT 72 0 
GGTTAACCAA GCTTTTGGTG CATAGCAGCC 78 0 
CCCTGGTGGG TTTCATTATC CTGTCTGTCA 84 0 
AGTGTGAGTT GGACAAAAAT AATATACCAA 90 0 
ATTCACTTTA TACCACGGAC TGCTATACAG 96 0 
TGATGCTGAT TTGCACTCTG CTGGAATTCT1 02 0 
GGAAACAGGC TTACTCTGAC TTCCCTGGGGl 0 8 0 
GCCTAGTGTA TCTTATCCCT GCACTGTGTT114 0 
AACCAGCCAA TCACGAGATA CACATGGGAG 12 0 0 
GAAAAGCAGA TGGCAATTGA GTAGCTGATA1 2 6 0 
TAATCATGAG AAATCAACTG ATTCAATCTT1 3 2 0 
TGGGAAGTTA AATGACTGGC CTGGCATTAT1 3 8 0 
TAGAACCTGG CTTGCCTCCC TTATAAGCAG1 4 4 0 
TTAATAGTAT TGACTTGGTA AAGGG CATTT 1500 
ATGCTCTGCA TTTGCCCCTG GTGATCTTAA1 5 6 0 
AAATGTATTG TTGAATCAAA AAAAAAAAGG 162 0 
GGGGGGGCCG TTTAGGGGGG GCCGGGTTT 167 9 



(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO: 175: 

(i) SEQUENZ CH ARAKTERI STI K: 

(A) LANGE: 2411 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editienjng 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 175 
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TTCCAACGTT CCCCTTGCGT AAAATGTCCT GGCAAACCAT GGAAGCTTTG ATGCAAGAAC 6 0 
CCTGTTGTAC TGGAGTTTTC CTCCCCTGTG AAAACGTAAC TTACTGTTGG GAGTGAATTG 12 0 
AGGATGTAGA AAGGGTGGTG GAACCAAATT GTGGTCAATG GAAATAGGAG AATATGGTTC 18 0 
TCACTCTTGA GAAAAAAACC TAAGATTAGC CCAGGTAGTT GCCTGTAACT TCAGTTTTTC 24 0 
TGCCTGGGTT TGATATAGTT TAGGGTTGGG GTTAGAT1AA GATCTAAATT ACATCAGGAC 300 
AAAGAGACAG ACTATTAACT CCACAGTTAA TTAAGGACGT ATGTTCCATG TTTATTTGTT 360 
AAAGCAGTGT GAATAGCCTT CAAGCATGTG AATAATCTTC CATCTTCCCC GCCACACATA 420 
CACACACACA CTTTTTGTTT CTTTCAGGTA GACACCTTTT AAAATG CAG A ACTAACTGAG 480 
GCATTTCAGT AACTTTGCTT TCAAATCAAT AAAGTCAAAT GTATGGAAAC ATTTTGTGCC 54 0 
CTACTCTCCA TACCCCGTGT ACTCAAATTC TCTACTGTAT GAATTATGCT TTAAGTAGAA 60 0 
TTCAGTGCCA AGGAGAACTT GGTGAAATAA ATTATTTTAA TTTTTTTTTT ATCCTTTACA 66 0 
AAGCCATGGA TTTTATTTGG TTGATGTGTG CTCTGTACAC AAGCCATTTC AATAGGATGG 72 0 
AGCTGTTAAT TATTTTCCAA AGAGTAATAG ACATGCAAAA GTTTCAATAA AAA CTGGGCC 78 0 
ATTAACAAAT AAATTAATAA ACTAATAAGC ATTCCCTTCT AGGTTTTTGC CAAACTGCCT 84 0 
ATCCAATAAC AAATTTGAGA ATCGTTGAAA AAGCTAGTTA TATTTCAGAG AAATGATTTT 90 0 
CATTATTGAA ACTGTTCTCC CTAGCAGGCC ATTTTCCCTT TTTCCTGGGA GTTTAGCAAG 96 0 
TTTAGGAGAG AATAGTCATG AAAAGAAAGG GAAGAAAGGG GAGAAGGGAA GAGGTTAAAA1 02 0 
AGTAAGTGCT CAGACCTATG AACGTAATCC CTTTGCTAGA AATATTTAAG AG CAGCTCAG 108 0 
CTTGGTTGAA ACTGAGTTTT GTCATCTTCC ATATTTGCAG GAAGGTATTT TCTGACTTGC1 14 0 
AATGCAGCTA GATGTAAAAT TTTATTTTAT CATACTAGAA AGCCTTGACT AGAAAAATGA1 20 0 
ATAAATATTG AGGGTTTCCT GTCCATATCT GGCTTGCATG TGCCAGAAAG CAGAGAATAG126 0 
AAAATGTAAT CTCCAACATC CAAGCATCGA AACCCAAGGG GTAGGCAATT CTATGTAGGT1 32 0 
TTTGGACATG AAGTTTGGTG CATCTTGGTT TATGCTGGCT CAACTGCTAT TAAACCTCTC1 3 8 0 
TGGCTTATAG TCTCTTCATT CTATTAGACA AGCACGTATC GAACACTTGC TTCGCACAAG144 0 
GCTCTTTAGT TAACAATTTA GCAGCTACTG TTTGTGTTAA ACACACTTTT CACCAAATAG1 50 0 
GTTCTGAGGC AAACGAGAGC AATGACTATT TAAAGAAAGG CTTTCCCAGC ATCACTTACA1 560 
CATCCCAAAA CTAAAAAGAT CAACTCTTCC AACTGAGAAA AGACTCCTGG CTTTGAATGG 162 0 
AAACTTACAG CAGAGAGTCA CAGGCCACGG CAACAACAAC GACAACAACA AACATTTGGA1 6 8 0 
ATATTATTCT CAACTCACGT TTTAATAATA CATCTTATTA TTTTTCTAGT AGAGAAACTA1 74 0 
CAAATCAGCC TCTTCAACAT TTATATACAG TTTAATAAGC CTCTTGCAAG TTACTTGTTC1 8 0 0 
TCTCACCTGA GGTATTTTTT TCCTCCCCAC CTTGCCCCTG TTCCTCCCTT CCTCTTCTCC1 8 6 0 
CTTTGCAAGA GGAAATATTT AACATATTTG GGTCCAACTT CAATAATGTA ATAATTAATA 192 0 
CATTAAAAGC ATTTAACTTC CTTTCTAGAA AAATGCACAG GCTAAGGCAT AGACAAAACA1 98 0 
AAGAGAAATG CTGAGAAATT TGCCACTGGA GACAAGCAAT CTGAATAAAT ATTTGCCAAA2 04 0 
AGTTCTTTTT ATGTCATATA GTGTCAGGAT TTGAAGGAGC TATTTTTTTT TAATGTTGCA2 10 0 
ACTAGCAACT CATCTTCGGA AGACACAGCC AGGAGAATGA AGTAGAAGTG AAAGGTTTAT2 160 
AAATCCATTT GTAAGCATTT ATCCCATATA TTTTAAATTC AAGAAAAATT GTGTTTATCT2 220 
TTAGAATTTT GTATTCAATA CTTTATGTAC TATGTGACTC ATGCTTCTGG ATAAAT AAAG 228 0 
CACCAAATAT GT AT CTGTAA CCACAATCAC ACATATTATA TTAAATATAT ATCTATATAA2 3 4 0 
CAGCCAAAAA AAAAAAAAAA AAACACAAGA AAAAGAAAGG GAGAGGGGGG GGGAGAGAAG2 4 00 
GGGGGGGAGG T 2411 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 176: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 3450 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHET1SCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 176 



CTCGTCCCAA ACCAGGACAC CCTCTCTACA GTAAATACAT GCGTGGGGAT GTACTTGTGA 6 0 
TGCTGAAGCA GACGGAAAAT AATTACTTGG AGTGCCAAAA GGGAGAAGAC ACTGGCAGAG 120 
TTCACCTGTC TCAAATGAAG ATTATCACTC CACTTGATGA ACATCTTAGA AGCAGACCAA 18 0 
ACGATCCAAG CCACGCTCAG AAGCCTGTTG ACAGTGGTGC TCCTCATGCT GTCGTTCTTC 24 0 
ATGATTTCCC AGCAGAGCAA GTTGATGATT TGAACCTCAC TTCTGGAGAA ATTGGTTTAT 3 00 
CTTCTGGAGA AGATAGATAC AGATTGGTAC AGAGGGAACT GTAGAAACCA GATTGGCATA 3 60 
TTTCCTGCCA ACTATGTCAA AGTGATTATT GATATCCCAG AAGGAGGAAA TGGGAAAAGA 420 
GAATGTGTTT CATCTCATTG TGTTAAAGGC TCAAGATGTG TTGCTCGGTT TGAATATATT 480 
GGAGAGCAGA AGGATGAGTT GAGTTTCTCA GAGGGAGAAA TTATTATTCT TAAAGAGTAT 54 0 
GTGAATGAGG AATGGGCCAG AGGAGAAGTT CGAGGCAGAA CTGGGATTTT CCCCCTGAAC 6 00 
TTTGTGGAGC CTGTTGAGGA TTATCCCACC TCTGGTGCAA ATGTTTTAAG CACAAAGGTA 6 60 
CCACTGAAAA CCAAAAAAGA AGATTCTGGC TCAAACTCTC AGGTTAACAG TCTTCCGGCA 72 0 
GAATGGTGTG AAGCTCTTCA CAGTTTTACA GCAGAGACCA GTGATGACTT ATCATTCAAG 780 
AGGGGAGACC GGATCCAGAT TCTGGAACGT CTGGATTCTG ACTGGTGCAG GGGCAGACTG 84 0 
CAGGACAGGG AGGGGATCTT CCCAGCAGTG TTTGTGAGGC CCTGCCCAGC TGAGGCAAAA 90 0 
AGTATGTTGG CCATAGTACC GAAGGGG CAG GAAGGCCAAA GCCTTATATG ATTTCCGAGG 960 
GGAGAATGAA GATGAACTTT CCTTCAAGGC TGGAGATATA ATAACAGAGC TGGAAT CTGT 102 0 
AGATGATGAC TGGATGAGTG GAGAACTTAT GGGAAAATCT GGAATATTTC CCAAAAACTA1 08 0 
CATACAGTTT CTACAGATCA GCTAGAGGAG AAGCTTGTCT GTGTTCCTTG GCACAAGAAC1 1 4 0 
TCACTTGAAC TATCACCTTG ACTATCAGAT ATGTTTTTGC ACTATTTTTT TTAACTGAAA1200 
AAGAAATATC TAAGCTGTAC ATGGTACACT AGAATTTTCT GAAAGCAGAA AACGTTCAGA1260 
TTTTGTAGTT AATTTTCATT ACAATAGAAA CATGCACATG GAAACCCATG AGCTAGGATT1 3 2 0 
CTACCGAGGA AAACATCTAG TGGGATTAGC AAGGTGAAGG GAAAGCATCT GGTGGCATGG1 3 8 0 
CAGCATGGGG AGGCTCACAC ACAGAAGTTG CACGTGGACA TCTGTTTTAA TCAGCACAAG1 4 4 0 
TGAATTAACC ATGCTTCTTC ATTTTTTTAC TTTAGTTAAA AAAGAGGACA TTTAATATTC1 500 
TACATGCTGT AACTATCAGG ACATGGTTAG CAATCTCAAT TTCATTTTTG ATATTCAAAT1560 
TAATTCTTAC AGCTTGAGCA TATCAGCCTT ATTACCAGAG CAAATCCTTC CTTCAGATGG162 0 
GATAGTTTAC TGACTAGTTG GAGCATTTGT AAGCACATGG TGAAATCAGC CCCTGCCCACl 68 0 
CAAAATAATC TTTATGTTAC CAAGTGATTC CCATTTGTCT AAGGATTTGA AGGGGGT CTA 1 7 4 C 
AATTGGATGT ATCTTAGTCT AAAGAACCAA AACCATCCCT GAAATGCCTT GCTAATACAA1 8 0 C 
CTAATCCTTC CATATATGTG CCATACTTAT TTTTTTCCTC AGTGTATACT TTATGTTAAC1 8 6 C 
AGGGTTATTA CAAAGCACAT TTTCTGAATC TGCAATCATT CCTTTGACAA TTACTGGACC 1 9 2 C 
CAAAGGAAAA TTCATTTTCT TTGCATTATT CCAGTAATAT ATAAAAACTG TGTCTTGTTA 1 9 8 C 
TAGTAGTACA TTATGAATCA CATATAAAAT CTTACAATAC AGAACAACTG TTAAGATGGA2 04 0 
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AAACAGTGCC AAACCTCCAC AGCTCATTTC TTTGTAATAT AATCAGAATG AAAAATAATT2 IOC 
TAAGAGGACA GAAGACTGGT A CTTTTTTGT TTTATTTTTT CTCTAGCTTA TCCCTGCACA2 16 0 
ATTATTAGAG TGAATGAAAA ACCACTTTCC TGCTTTCCAT TGTTATAAAT TCTAAGCTTA2 22 3 
AGATAAAAGT GGTTCTTTAC ATGACTGAAT CAATTACAAT TTATGGGCTA GAGCCAAATA2 2 8 0 
GGTTGAAGAC AATCATCCAA ACAGATCAAT GGAATAGAAT TTCATTGGAA ATGTAAAACA2 3 4 0 
CTTTCCCAAC AATGGTCATG ACTTTCTTCT GTTTTTGAGA AGAGTTTCAT ATGCTGGACC2 4 00 
ACATTTTAGC TTTTATTGTT TTTTTTTTCC CATTGTCCAA AAAGTTAAGC AACAAGTGGC24 6 0 
CACACTTTTA CGTGACTACA ACCTGGAGTT CTGCAAAGAA GGTAATATTT ACTTGGTCTT2 52 0 
TGACTAAAGT TATCTCCCCA TTCTATGGTT ACATTTTATT TTGGACTATG GGGACTTCTA2 58 0 
ATACGTTTTG GTAAAGAAGA GAG T AT AAAG AAAATTCTTG TCAAATTTCA CTCAAAAGTA2 64 0 
ATTTCATGAG AAAT CAATG A TTT AAAG CAT TATCCAAATT AAATTATCAT TTGCAGCAAA2 7 0 0 
CTGTACAACA GCAGGAAGGA TATGGAATGG AACATGAGGT ATATATCTTT GCCTTTATAA2 7 6 0 
TTTTAACATC TTATATTGAA G ATT CTGAAA ACCTATCTTT ATTAGAGGAA AATCTCAATC2 82 0 
TTCAGTTTTG GCCTTCTGTC AC CAG AATGA TAAGTGCAAT AGTTGTAAAT CTACTTGACA2 8 8 0 
CTGTAATAAA CTGAACTGAA CTTTCAAAAT CCCTTTCTCA TACTAGACTG AGTTTTTTGA2 9 4 0 
GAATGGAGGT GGAACCTTTT TTTTTTTTTT TTGTGAGACA GGATTAAATT CCCTTCGACC3 0 0 0 
CAGGCTGGAG TG CAATG CAA TGTTGGCTCA CTGCAGCCTC TGCCTCCTGG GGCTCAAAGT3 06 0 
GATTCTCCTG CCACAGCCTC CTGAGTAGCT GGGACTACAG GCGCACACCA CCCGTGCCCA3 12 0 
GCTAATTTCT GGTATTTTTT TTTCTTTTTG TAGAGACAGG GTTTCGCCAT GTTGCCCAGG3 18 0 
CTGGGTTTCA AACACCTGGG CTCAAGCAGT CTGCCTGCCT CAGCCTCCCA AAGTGCTGGT3 24 0 
AATACTGCAC CTGGGCCTGT GGTACCTTAT TTATCTTTGT ATCTCTAGTC CTTTGCACCA3 3 0 0 
TTCAGCCTCA ATAAAGGTTG GTTGGTGGGT TGGGTGAGTT GGTTGGTTGG AATGGATGGA3 3 6 0 
TGGATGGATG AATGACTTTC ACATACAGCA ATACCATCTT GGATTCACTC AATATCTTTC3 42 0 
CTCTTTAATT TTTGACATAA ATCTATACTA 34 5 0 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 177: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 874 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 177 
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CGGGGGCGAG CCGGGCCTGC GCGGTAGTGG GACCCGACCC TGTCTCCAGT GGGCGTCT73 6 0 

GGCCCCGGCT CTATTCTGGG CTGCGGGCCT GGGAAGGGCT CGCCGGGTGC CAAATGAGCT 12 0 

GTCCTAACTC TGCGGGGCTG CAGCTTCCTG CATGATGCTG GGGAGCTTGG CGCCTGACCC 180 

AGGATCTAGA AGGCACTCTG GGCAGGCCGC GCTCCGCCCA CGAAGGTACC CAACCCTCTG 24 0 

GGATAGATGC AGGAAGCGAT GGTTAAGACC CATTTTCACC CAACTTCTCG CCGCAGTCTG 300 

GCTTACCACA CGCTCCTCCC CATTCCCAGT GAGCCGCTTT TTGCAGCACC AGGCGAACAC 360 

TTACACCAGT GCTTTGTAAA GGAATCTTAT TGTCCACCCC GTGTCTTGGC AAAAGAACAG 42 0 

TGATCACACA GATTCCTACT TGGGCTCTTT CCTTTAATCT TCGGAGGCTG AGTTTGCCCA 480 

ACTCAGGTTT AACCACCAAG GACTCTGAGA GCTGGCAGGT CTGAGTAACC CTGGTAACAA 54 0 

TTCTCTTCAC CTTATCAAAA CCTGAGCTAA AACCAATGCA TCAGCTGATG ATGACAGCAG 6 00 

AGAGTGGCAG GGCTGAGGAC CCAAAGTCAT TTCCCAGGCT GGCGGAGAAT AAACTGCCAG 66 0 

GGAGAAGAAT GAGAAGACAG GAGACAAACT GTTTGGAAAG CTAAATCTTC CCTCTTAATG 72 0 

AATAAAGGTT TTTGCCTTGT CTTAAAAAAT AACAGGAAGA AGCAGGGAAA AATAAATAAC 78 0 

TTATGGTAAT CTGGAATTGT ATTTTGTAAT ATTAAGTGTT TTGAACCTCT AACATTTACC 84 0 

TTCCCCAAAA ATCGAACCTT CAGGTTTCAA AAAT 8 74 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 178: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 3265 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 178 



TACTTCTGCA TGATGACAGA AGCCGAGCAG GACAAGTGGC AGGCTGTGCT GCAGGACTGC 6 0 

ATCCGGCACT GCAACAATGG AATCCCTGAG GACTCCAAGG TAGAGGGCCC TGCGTTCACA 12 0 

GATGCCATCC GCATGTACCG ACAGTCCAAG GAGCTGTACG GCACCTGGGA GATGCTGTGT 180 

GGGAACGAGG TGCAGATCCT GAGCAACCTG GTGATGGAGG AGCTGGGCCC TGAGCTGAAG 24 0 

GCAGAGCTCG GCCCGCGGCT GAAGGGGAAA CCGCAGGAGC GGCAGCGGCA GTGGATCCAG 3 00 

ATCTCGGACG CCGTGTACCA CATGGTGTAC GAGCAGGCCA AGGCGCGCTT CGAGGAGGTG 360 

CTGTCCAAGG TGCAGCAGGT GCAGCCGGCC ATGCAGGCCG TCATCCGAAC TGACATGGAC 42 0 

CAAATTATCA CCTCCAAGGA GCACCTTGCC AGCAAGATCC GAGCCTTCAT CCTCCCCAAG 4 8C 

GCAGAGGTGT GCGTGCGGAA CCATGTCCAG CCCTACATCC CATCCATCCT GGAGGCCCTG 54 C 
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ATGGTCCCCA CCAGCCAGGG CTTCACTGAG GTGCGAGATG TCTTCTTCAA GGAGGTCACG 600 
GACATGAACC TGAACGTCAT CAACGAGGGC GGCATTGACA AGCTGGGCGA GTACATGGAG 660 
AAGCTGTCCC GGCTGGCGTA CCACCCCCTG AAGATG CAG A GCTGCTATGA GAAGATGGAG 72 0 
TCGCTGCGAC TGGACGGGCT GCAGCAGCGA TTTGATGTGT CCAGCACGTC CGTGTTCAAG 78 0 
CAGCGAGCCC AGATCCACAT GCGGGAGCAA ATGGACAATG CCGTGTATAC GTTCGAGACC 84 0 
CTCCTGCACC AGGAGCTGGG GAAGGGG CCC ACCAAGGAGG AGCTGTGCAA GTCCATCCAG 90 0 
CGGGTCCTGG AGCGGGTGCT GAAGAAATAC GACTACGACA GCAGCTCTGT GCGGAAGAGG 96 0 
TTCTTCCGGG AGGCGCTGCT G CAG AT CAG C ATCCCGTTCC TGCTCAAGAA GCTGGCCCCT1 02 0 
ACCTGCAAGT CGGAGCTGCC CCGGTTCCAG GAGCTGATCT TCGAGGACTT TGCCAGGTTC1 08 0 
ATCCTGGTGG AAAACACGTA CGAGGAGGTG GTGCTGCAGA CCGTCATGAA GGACATCCTG1 14 0 
CAGGCTGTGA AGGAGGCCGC GGTGCAGAGG AAGCACAACC TCTACCGGGA CAG CATGGTC 1200 
ATGCACAACA GCGACCCCAA CCTGCACCTG CTGGCCGAGG GCGCCCCCAT CGACTGGGGC1 26 0 
GAGGAGTACA GCAACAGCGG CGGGGGCGGC AGCCCAGCCC CAGCACCCCG GAGTCAGCCA1 32 0 
CCCTCTCGGA AAAGCGACGG CGCGCCAAGC AGGTGGTCTC TGTGGTCCAG GATGAGGAGG1 3 8 0 
TGGGGCTGCC CTTTGAGGCT AGCCCTGAGT CACCACCACC TGCGTCCCCG GACGGTGTCA1 4 4 0 
CTGAGATCCG AGGCCTGCTG GCCCAAGGTC TGCGGCCTGA GAGCCCCCCA CCAGCCGGCC1 50 0 
CCCTGCTCAA CGGGGCCCCC GCTGGGGAGA GTCCCCAGCC TAAGGCCGCC CCCGAGGCCT15 6 0 
CCTCGCCGCC TGCCTCACCC CTC CAG CATC TCCTGCCTGG AAAGGCTGTG GACCTTGGGC1 62 0 
CCCCCAAGCC CAGCGACCAG GAGACTGGAG AGCAGGTGTC CAGCCCCAGC AGCCACCCCG 16 8 0 
CCCTCCACAC CACCACCGAG GACAGTGCAG GGGTGCAGAC TGAGTTCTAG GCCAGTGGGT1 74 0 
CCCTGACTGC TGCACATGGC ACAGGCCGTT CCCTTCCGGA CCCAGGCAGG CTCAGCTCTG1 8 00 
GGGAGGGC AC CCTGGTCTGT GCCTTGTGGG TGGAGGCGGG GCAGGGCTGT GTGGCACCGCl 8 6 0 
CAGGGAGCGG GCCCACCTGA GTCACTTTAT TGGGTTCAGT CAACACTTTC TTGCTCCCTG1 92 0 
TTTTCTCTTC TGTGGGATGA TCTCAGATGC AGGGG CTGGT TTTGGGGTTT TCCTGCTTGT1 98 0 
GCCAAGGGCT GGACACTGCT GGGGGGCTGG AAAGCCCCTC CCTTCCTGTC CTTCTGTGGC2 04 0 
CTCCATCCCC TCATGGGTGC TGCCATCCTT CCTGGAGAGA GGGAGGTGAA AGCTGGTGTG2 10 0 
AGCCCAGTGG GTTCCCGCCC ACTCACCCAG GAGCTGGCTG GGCCAGGACC GGGAGAGGGA2 16 0 
GCACTGCTGC CCTCCTGGCC CTGCTCCTTC CGCAGTTAGG GGTGGACCGA GCCTCGCTTT222 0 
CCCCACTGTT CTGGAGGGAA GGGGAAGGAG GGGGTCTTCA GGCTGGAGCC AGGCTGGGGG 22 8 0 
TGCTGGGTGG AGAGATGAGA TTTAGGGGGT GCCTCATGGG GTGGGCAGGC CTGGGGTGAA2 34 0 
ATGAGAAAGG CCCAGAACGT GCAGGTCTGC GGAGGGGAAG TGTCCTGAGT GAAGGAGGGG2 4 0 0 
ACCCCCATCC TGGGGGATGC TGGGAGTGAG TGAGTGAGTG AGATGGCTGA GTGAGGGTTA2 4 6 0 
TGGGGAGCCT GAGGTTTTAT GGGCCTGTGT ATCCCCTTCT CCCGGCCCCA GCCTGCCTCC2 52 0 
CTCCTGCCCG CCTGGCCCAC AGGTCTCCCT CTGGTCCCTG TCCCTCTGGT GGTTGGGGAT2 5 8 0 
GGAGCGGCAG CAAGGGGTGT AATGGGGCTG GGTTCTGTCT TCTACAGGCC ACCCCGAGGT2 64 0 
CCTCAGTGGT TGCCTGGGGA GCCGGACGGG GCTCCTGAGG GGTACAGGTT GGGTGGGCCC2 70 0 
TCCCTGAGGG TCTGGGGTCA GGCTTTGGCC TCTGCTGCCT CTCAGTCACC AAGTCACCTC2 76 0 
CCTCTGAAAA TCCAGTCCCT TCTTTGGATG TCCTTGTGAG TCACTCTGGG CCTGGCTGTC2 82 0 
GTCCCTCCTC AGCTTCTTGT TCCTGGGACA AGGGTCAAGC CAGGATGGGC CCAGGCCTGG2 8 8 0 
GATCCCCCAC CCCAGGACCC CCAGGCCCCC TCCCCTGCTG CTTTGCGGGG GGCAGGGCAG2 94 0 
AAATGGACTC CTTTTGGGTC CCCGAGGTGG GGTCCCCTCC CAGCCCTGCA TCCTCCGTGC3 00 0 
CGTAGACCTG CTCCCCAGAG GAGGGGCCTT GACCCACAGG ACGTGTGGTG GCGCCTGGCA3 06 0 
CTCAGGGACC CCCAGCTGCC CCAGCCCTGG TCTCTGGCGC ATCTCTTCCC TCTTGTCCCG3 12 0 
AAGATCTGCG CCTCTAGTGC CTTTTGAGGG GTTCCCATCA TCCCTCCCTG ATATTGTATT3 18 0 
GAAAATATTA TGCACACTGT TCATGCTTCT ACTAATCAAT AAACG CTTTA TTTAAAGCCA3 24 0 
AAAAAAAAAG AGGGCGAAAA AAGGG 3265 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 179: 



(A) LANGE: 262 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 
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(D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 179 



SLCVFPSSAA SFLSFLALW AATMNKKKKP FLGMPAPLGY VPGLGRGATG FTTRSDIGPA 6 0 
RDANDPVDDR HAPPGKRTVG DQMKKNQAAD DDDEDLNDTN YDEFNGYAGS LFSSGPYEKD 120 
DEEADAIYAA LDKRMDERRK ERREQREKEE IEKYRMERPK IQQQFSDLKR KLAEVTEEEW 180 
LSIPEVGDAR NKRQRNPRYE KLTPVPDSFF AKHLQTGENH TSVDPRQTQF GGLNTPYPGG 240 
LNTPYPGGMT PGLMTPGTVS WT 262 



(2) INFORMATION LIBER SEQ ID NO: 180: 

(A) LANGE: 467 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 180 



HTLSRWTKHS I PRWNDARTD DTWHSELDMR KIGQARKTLM DMRLSQVSDS VSGQTWDPK 60 
GYLTDLNSMI PTHGGDINDI KKARLLLKSV RETNPHHPPA WIASARLEEV TGKLQVARNL 120 
IMKGTEMCPK SEDVWLEAAR LQPGDTAKAV VAQAVRHLPQ SVRIYIRAAE LETDIRAKKR 18 0 
VLRKALEHVP NSVRLWKAAV ELEEPEDARI MLSRAVECCP TSVELWLALA RLETYENARK 240 
VLNKARENIP TDRHIWITAA KLEEANGNTQ MVEKIIDRAI TSLRANGVEI NREQWIQDAE 3 00 
ECDRAGSVAT CQAVMRAVIG IGIEEEDRKH TWMEDADSCV AHNALECARA IYAYALQVFP 360 
SKKSVWLRAA YFEKNHGTRE SLEALLQRAV AHCPKAEVLW LMGAKSKWLA GDVPAARSIL 42 0 
ALAFQANPNS EEIWLAAVKL ESENDEYERA RRLLAKARTV PPPPGCS 467 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 181: 

(A) LANGE: 284 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 181 



VRAGPEAAGQ GADSAPTARV FMKSVKLEWV 
IEEQKEMMEK AREAYNQGLK KCPHSTPLWL 
GLWLESVRLE YRAGLKNIAN TLMAKALQEC 
EHDPHVLLAV AKLFWSQRKI TKAREWFHRT 
RKRCESAEPR HGELWCAVSK DIANWQKKIG 



QDNIRAAQDL CEEALRHYED FPKLWMMKGQ 6 0 

LLSRLEEKIG QLTRARAILE KSRLKNPKNP 120 

PNSGILWSEA IFLEARPQRR TKSVDALKKC 180 

VKIDSDLGDA WAFFYKFELQ HGTEEQQEEV 240 

DILRLVAGRI KNTF 2 84 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 182: 

(A) LANGE: 75 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 182 



QPGIKESILM KETQGPYGQG FLGQDSHQHI THVLLGREKQ YIPVERSQSI SGRNWKGGR 6 0 
CYAAAPSVPE VAVIP 7 5 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 183: 

(A) LANGE: 75 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 183 



TFLLSLSYSS SRYFSQEFQR RLLLKCLLAA QYQSINYPFW GLALEIIFVG RPNSSQQGSQ 6 0 
ACLLDLFPLR GRNEL 7S 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 184: 

(A) LANGE: 1 1 7 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 184 



QGTRHPQSLS HKPAKKIDVA RVTFDLYKLN PQDFIGCLNV KATFYDTYSL SYDLHCCGAK 6 0 
RIMKEAFRWA LFSMQATGHV LLGTSCYLQQ LLDATEEGQP PKGKASSLIP TCLKILQ 117 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 185: 
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(A) LANGE: 143 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 185 



KSAAQTAMTT PPQTPPHPYF INRQDFPCIL LRISSSHSPA PSPMSWLHHC KTDLLQGSQK 60 
LLLALYHFYP HLPPETATIH SHCPSALRPS SRADGSMVIL SWWLLKPSQ GADSQRASRV 120 
SGLDDSKEGT PIFIFKTDIP RGF 143 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 186: 

(A) LANGE: 84 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 186 



TQTRHFQLAT QSGRAGGNTD LDIHKKIKPK IKHSILCPLK GLIKGTQSPP RSPLPCQHHK 6 0 
ASSAHTKGLG RGILLPPHQP QEWT 84 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 187: 



(A) LANGE: 1 14 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 187 



RHWGFTASIF SLKRFITSTS KEQTNWRNVC FFFLFIKFYS TAKFQISFTY RPCKGTVRTE 60 
HLFYLRDKGV EIFSLNFIRK GWVQWLMPVI SAFWEAEAGR SLVARSLRPA WATQ 114 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 188: 

(A) LANGE: 98 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 188 



NLINKKKKHT FLQLVCSLLV EVINRFKEKI LAVNPQCLQL FWQNIFKEIQ QANFEVLMKV 6 0 
KEGGISSFGR NEKCLTRDIT THVGSGCFLP KTFREEVN 98 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 189: 

(A) LANGE: 437 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 189 



KYELYTENAT TEKTEPNSQE DKNDGGKSRK GNIELASSEP QHFTTTVTRC SPTVAFVEFP 60 

SSPQLKNDVS EEKDQKKPEN EMSGKVELVL SQKWKPKSP EPEATLTFPF LDKMPEANQL 12 0 

HLPNLNSQVD SPSSEKSPVM TPFKFWAWDP EEERRRQEKW QQEQERLLQE RYQKEQDKLK 180 

EEWEKAQKEV EEEERRYYEE ERKIIEDTW PFTVSSSSAD QLSTSSSMTE GSGTMNKIDL 24 0 

GNCQDEKQDR RWKKSFQGDD SDLLLKTRES DRLEEKGSLT EGALAHSGNP VSKGVHEDHQ 3 00 

LDTEAGAPHC GTNPQLAQDP SQNQQTSNPT HSSEDVKPKT LPLDKSINHQ IESPSERRKS 360 

ISGKKLCSSC GLPLGKGAAM IIETLNLYFH IQCFRCGICK GQLGDAVSGT DVRIRNGLLN 420 
CNDCYMRSRS AGQPTTL 437 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 190: 

(A) LANGE: 331 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 190 



SANHKLEVNG TDGLAPVEVE ELLRQASERN 
PNFQERIKIK TNGLGIGVNE SIHNMGNGLS 
HTPQKRLMTP WEESNVMQDK DAPSPKPRLS 
HSLPPDINDT EPVTMIFMGY QQAEDSEEDK 
PSYHPIAPHS QVYQPAKPTP LPRKRSEASP 
PFDAQTTGDG TEDPSLTALR MRMAKLGKKV 



SKSPTEYHEP VYANPFYRPT TPQRETVTPG 6 0 
EERGNNFNHI SPIPPVPHPR SVIQQAEEiCL 12 0 
PRETIFGKSE HQNSSPTCQE DEEDVRYNIV 180 
KFLTGYDGII HAELWIDDE EEEDEGEAEK 24 0 
HENTNHKSPH KNSISLKEQE ESLGSPVHHS 3 00 
I 331 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 191: 

(A) LANGE: 216 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 191 



LSLTSRMEEA ELVKGRLQAI TDKRKIQEEI 
ISSGKEQEEM KKQNQQDQHQ IQVLEQSILR 
RTTEDI IRSV KVEREERAEE SIEDIYANIP 
AMEIKVEKDL KTGESTVLSS NTSGHQMTLK 



SQKRLKIEED KLKHQHLKKK ALREKWLLDG 60 
LEKEIQDLEK AELQISTKEE AILKKLKSIE 120 
DLPKSYIPSR LRKEINEEKE DDEQNRKALY 18 0 
GTGVKV 216 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 192: 

(A) LANGE: 290 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 192 



RGAGTQPGPL LKKPYQPRIK ISKTSVDGDP 
HRDSGVTVNG ELIGAPAPPN GHKKQRTYLR 
LPCNQSVWG SWGLEVSVSA NANVTVTIQG 
GLSSNCHGLL GQFLNQDARL TEDPAGPSQN 



HFWDFPLSR LTVCFNIDGQ PGDILRLVSD 6 0 

TITILINKPE RSYLEITPSR VILDGGDRLV 120 

SIAFVILIHL YKKPAPFQRH HLGFYIANSE 180 

LTHPLLLQVG EGPEAVLTVK GHQVPWWKQ 24 0 
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RKI YNGEEQI DCWFARNNAA KLIDGEYKDY LASHPFDTGM TLGQGMSREL 



290 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 193: 

(A) LANGE: 87 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 193 



GHGSYRTPKR SSTNCLGKFW ELADAKKKRK KVHQKQKRAT IRATELAKGK RHVGGSVSHL 60 
SPGTVKCVIT AQVHGKRQQQ KALCRLE 87 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 194: 

(A) LANGE: 82 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 194 



QFIQGMCSRK FAWYLFVKHL KVPQIGFKVP GAVGWHEDPR KATEHPARLL HRAGEVTFYL 6 0 
FFRLHPIFHL PFLQRAQGAI IF 82 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 195: 

(A) l-ANGE: 251 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 195 



DDRSHAFHHH KSVIDAMKGR PGQSPLFRPS 
LGPLSPPGKS RDGNASAGEG CQVFRSPPSE 
CKSQQLQESV SQFPPSPGGR REGPWSSLGA 
PGRCVDLQES QGVDHPANLR LSSGTSCRRG 
LNFQQLGACL L 



QGTGRVPGTR QMLQDSVQAA LEEVAASEAL 60 
VPSPPGQDTP TSTFLKRRWD SQVTLLPSKK 120 
GGPSSHISAK YFPLPVQPAC PCTSLEAGHR 180 
LNPTPVQVRS HEASSQVKMH QTVTWRFYTF 240 

251 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 196: 

(A) LANGE: 149 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 196 



FAKGLDRERG NMNLDREGDT IERRTLPTLQ ASDLPFEGTL DGGRGRGLGL SYSHELLAST 60 
dssnspphk: TGTNIFNFAY LFLGEFPPSL FCPETTGKAL HFEREEKLFG TTPMIFFFVI 120 
LEIYFFIILI ADVLFIYLIC IRSLNNRKL 149 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 197: 

(A) LANGE: 143 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 197 



GQRCPRGTDL PEAPTLPLWV NHFSPGLSLR 
PTPTPKFPKE MSKTHAHTYI HTCTCAHTSC 
LGGPPSVGAG LGVCLDSQDL PRS 



LHQLVGLQAS PPDSPHCWAT LNLKFHCPAP 60 
VTTGQGNASL RIPGPGPGVK GCSGTLPPNL 120 

143 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 198: 

(A) LANGE: 1 42 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 198 



SHTMHCKETK QLYRSGDASV YNTFMSRIRS 
GWGRMLGDLV SPAEGLGGRE GGGKGFLTFV 
RHRRVSNSLT LIGKQAWDIP LQ 



RHQDLYTVAA AIGTMIQNIK YISIYINTQL 60 
LNDGSEGRRE MGKHSLHTLM CSHTHAQTKH 12 0 

142 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 199: 
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(A) LANGE: 189 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 199 



QCRGFNLKAY RNAAEIVQYG VKNNTTFLEC APKSPQASIK WLLQKDKDRR KEVKLNERI I 6 0 

ATSQGLLIRS VQGSDQGLYH CIATENSFKQ TIAKINFKVL DSEMVAWTD KWSPWTWASS 12 0 

VRALPFHPKD IMGAFSHSEM QMINQYCKDT RQQHQQGDES QKMRGDYGKL KALINSRKSR 18 0 

NRRNQLPES 18 9 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 200: 

(A) LANGE: 97 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 200 



FFREAESPFV ARLECSGAIS AHCSTVSAHC SLRPPVFKRF SCLSLLSSWD YRCAPPRPAN 60 
FCIFSRDGVS LCWPGWSQSR PRDPAHLGLP KCWDYRX 97 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 201: 
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(A) LANGE: 250 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 201 



ETRVKTSLEL LRTQLEPTGT VGNTIMTSQP VPNETIIVLP SNVINFSQAE KPEPTNQGQD 60 

SLKKHLHAEI KVIGTIQILC GMMVLSLGII LASASFSPNF TQVTSTLLNS AYPFIGPFFF 120 

IISGSLSIAT EKRLTKLLVH SSLVGSILSA LSALVGFIIL SVKQATLNPA SLQCELDKNN 180 

IPTRSYVSYF YHDSLYTTDC YTAKASLAGT LSLMLICTLL EFCLAVLTAV LRWKQAYSDF 240 

PGVSVLAGFT 250 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 202: 

(A) LANGE: 104 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 202 



EKTPGFEWKL TAESHRPRQQ QRQQQTFGIL FSTHVLIIHL IIFLVEKLQI SLFNIYIQFN 60 
KPLASYLFSH LRYFFPPHLA PVPPFLFSLC KRKYLTYLGP TSIM 104 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 203: 
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(A) LANGE: 93 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 203 



HKKNFWQIFI OIACLQWQIS QHFSLFCLCL SLCIFLERKL NAFNVLIITL LKLDPNMLNI 6 0 
SSCKGRRGRE EQGQGGEEKN TSGERTSNLQ BAY 93 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 204: 

(A) LANGE: 1 13 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 204 



RPKPGHPLYS KYMRGDVLVM LKQTENNYLE CQKGEDTGRV HLSQMKIITP LDEHLRSRPN 6 0 
DPSHAQKPVD SGAPHAWLH DFPAEQVDDL NLTSGEIGLS SGEDRYRLVQ REL 113 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 205: 



(A) LANGE: 225 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 205 



TSLLEKLVYL LEKIDTDWYR GNCRNQIGIF PANYVKVIID I PEGGNGKRE CVSSHCVKGS 60 
RCVARFEYIG EQKDELSFSE GEIIILKEYV NEEWARGEVR GRTGIFPLNF VEPVEDYPTS 120 
GANVLSTKVP LKTKKEDSGS NSQVNSLPAE WCEALHSFTA ETSDDLSFKR GDRIQILERL 180 
DSDWCRGRLQ DREGIFPAVF VRPCPAEAKS MLAIVPKGQE GQSLI 225 



(2) INFORMATION LIBER SEQ ID NO: 206: 

(A) LANGE: 105 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 206 



CIGFSSGFDK VKRIVTRVTQ TCQLSESLW KPELGKLSLR RLKERAQVGI CVITVLLPRH 60 
GVDNKIPLQS TGVSVRLVLQ KAAHWEWGGA CGKPDCGEKL GENGS 105 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 207: 



(A) LANGE: 83 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 207 



LCGAAASCMM LGSLAPDPGS RRHSGQAALR PRRYPTLWDR CRKRWLRPIF TQLLAAVWLT 60 
TRSSPFPVSR FLQHQANTYT SAL 83 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 208: 

(A) LANGE: 581 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 208 



YFCMMTEAEQ DKWQAVLQDC IRHCNNGIPE DSKVEGPAFT DAIRMYRQSK ELYGTWEMLC 60 
GNEVQILSNL VMEELGPELK AELGPRLKGK PQERQRQWIQ ISDAVYHMVY EQAKARFEEV 120 
LSKVQQVQPA MQAVIRTDMD QIITSKEHLA SKIRAFILPK AEVCVRNHVQ PYIPSILEAL 180 
MVPTSQGFTE VRDVFFKEVT DMNLNVINEG GIDKLGEYME KLSRLAYHPL KMQSCYEKME 240 
SLRLDGLQQR FDVSSTSVFK QRAQIHMREQ MDNAVYTFET LLHQELGKGP TKEELCKSIQ 300 
RVLERVLKKY DYDSSSVRKR FFREALLQIS IPFLLKKLAP TCKSELPRFQ ELIFEDFARF 360 
ILVENTYEEV VLQTVMKDIL QAVKEAAVQR KHNLYRDSMV MHNSDPNLHL LAEGAPIDWG 420 
EEYSNSGGGG SPAPAPRSQP PSRKSDGAPS RWSLWSRMRR WGCPLRLALS HHHLRPRTVS 480 
LRSEACWPKV CGLRAPHQPA PCSTGPPLGR VPSLRPPPRP PRRLPHPSSI SCLERLWTLG 540 
PPSPATRRLE SRCPAPAATP PSTPPPRTVQ GCRLSSRPVG P 581 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 209: 

(A) LANGE: 466 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 209 



PQRAAPPPHP GPQRPPAWRA VAFPRGWLTP 
GVAWHDHAV PVEWLPLHR GLLHSLQDVL 
QLRLAGRGQL LEQERDADLQ QRLPEEPLPH 
QLLVQEGLER IHGIVHLLPH VDLGSLLEHG 
RQPGQLLHVL AQLVNAALVD DVQVHVRDLL 
PHAHLCLGED EGSDLAGKVL LGGDNLVHVS 
VHGVRDLDPL PLPLLRFPLQ PRAELCLQLR 
VHADGICERR ALYLGVLRDS IVAVPDAVLQ 



GCWGWAAAPA AVAVLLA PVD GGALGQQVQV 6 0 
HDGLQHHLLV RVFHQDEPGK VLEDQLLEPG 120 
RAAWWFLQ HPLQDPLDGL AQLLLGGPLP 180 
RAGHIKSLLQ PVQSQRLHLL IAALHLQGW 240 
EEDISHLSEA LAGGDHQGLQ DGWDVGLDMV 3 00 
SDDGLHGRLH LLHLGQHLLE ARLGLLVHHV 3 60 
AQLLHHQVAQ DLHLVPTQHL PGAVQLLGLS 42 0 
HSLPLVLLGF CHHAEV 4 66 
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Patentanspruche 

1 . Eine Nukleinsaure-Sequenz, die ein Genprodukt Oder ein Teil davon kodiert, 
umfassend 

a) eine Nukleinsaure-Sequenz, ausgewahlt aus der Gruppe Seq. ID 
Nos.1-5, 10-12, 14, 15, 19, 21-25, 28, 30, 31, 34, 37, 43, 45, 48, 50, 51, 
58-65, 68, 69, 71, 72, 74, 76 und 161-178. 

b) eine allelische Variation der unter a) genannten Nukieinsaure- 
Sequenzen 



c) eine Nukleinsaure-Sequenz, die komplementar zu den unter a) oder b) 
genannten Nukleinsaure-Sequenzen ist. 



2. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemali einer der Sequenzen Seq. ID Nos.1-5, 10- 
12, 14, 15, 19, 21-25, 28, 30, 31, 34, 37, 43, 45, 48, 50, 51, 58-65, 68, 69, 71, 
72, 74, 76 und 161-178, oder eine komplementare oder allelische Variante 
davon. 



3. Nukleinsaure-Sequenz Seq. ID No. 1 bis Seq. ID No. 76 und Seq. ID No. 161 
bis Seq. ID No. 178, dadurch gekennzeichnet, dali sie in Brustnormalgewebe 
erhGht exprimiert sind. 



4. BAC, PAC und Cosmid-Klone, enthaltend funktionelle Gene und ihre 

chromosomale Lokalisation, entsprechend den Sequenzen Seq. ID. No. 1 bis 
Seq. ID No. 76 und Seq. ID No. 161 bis Seq. ID No. 178, zur Verwendung als 



oder 
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Vehikel zum Gentransfer. 



5. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaii den Anspruchen 1 bis 4, dadurch 
gekennzeichnet, daft sie eine 90% ige Homologie zu einer humanen 
Nukleinsaure-Sequenz aufweist. 



6. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaii den Anspruchen 1 bis 4, dadurch 
gekennzeichnet, dafi sie eine 95% ige Homologie zu einer humanen 
Nukleinsaure-Sequenz aufweist. 



7. Eine Nukleinsaure-Sequenz, umfassend einen Teil der in den Anspruchen 1 
bis 6 genannten Nukleinsaure-Sequenzen, in solch einer ausreichenden 
Grade, dali sie mit den Sequenzen gemaii den Anspruchen 1 bis 6 
hybridisieren. 

8. Ein Nukleinsaure-Sequenz gemaii den Anspruchen 1 bis 7, dadurch 
gekennzeichnet, dali die Grolie des Fragments eine Lange von mindestens 
50 bis 4500 bp aufweist. 



9. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaii den Anspruchen 1 bis 7, dadurch 

gekennzeichnet, dafi die GrOfie des Fragments eine Lange von mindestens 
1 50 bis 4000 bp aufweist. 



1 0. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaii einem der Anspruche 1 bis 9, die 

mindestens eine Teilsequenz eines biologisch aktiven Polypeptids kodiert. 



1 1 . Eine Expressionskassette, umfassend ein Nukleinsaure-Fragment Oder eine 
Sequenz gemaii einem der Anspruche 1 bis 9, zusammen mit mindestens 
einer Kontroll- oder regulatorischen Sequenz. 



12. Eine Expressionskassette, umfassend ein Nukleinsaure-Fragment oder eine 
Sequenz gemaii Anspruch 1 1 , worm die Kontroll- oder regulatorische 
Sequenz ein geigneter Promotor ist. 



13. Eine Expressionskassette gemaii einem der Anspruche 11 und 12, dadurch 
gekennzeichnet, dali die auf der Kassette befindlichen DNA-Sequenzen ein 
Fusionsprotein kodieren, das ein bekanntes Protein und ein biologisch aktives 
Polypeptid-Fragment umfalit. 



14. 



Verwendung der Nukleinsaure-Sequenzen gemaii den Anspruchen 1 bis 10 
zur Herstellung von Voliangen-Genen. 



WO 99/47655 



246 



# 



PCT/DE99/00909 



15. 
16. 

17. 
18. 

19. 

20. 

21. 
22. 

23. 
24. 
25. 



Ein DNA-Fragment, umfassend ein Gen, das aus der Verwendung gemali 
Anspaich 14 erhaitlich ist. 



Wirtszelle, enthaltend als heterologen Teil ihrer exprimierbaren genetischen 
Information ein Nukleinsaure-Fragment gemali einem der Anspruche 1 bis 
10. 



Wirtszelle gemafi Anspruch 16, dadurch gekennzeichnet, dafi es ein 
prokaryontisches oder eukaryontische Zellsystem ist. 



Wirtszelle gemaB einem der Anspruche 16 oder 17, dadurch gekennzeichnet, 
dafi das prokaryontische Zellsystem E. coli und das eukaryontische 
Zellsystem ein tierisches, humanes oder Hefe-Zellsystem ist. 



Ein Verfahren zur Herstellung eines Polypeptids oder eines Fragments, 
dadurch gekennzeichnet, dali die Wirtszellen gemali den Anspruchen 16 bis 
1 8 kultiviert werden. 



Ein Antikorper, der gegen ein Polypeptid oder ein Fragment gerichtet ist, 
welches von den Nukleinsauren der Sequenzen Seq. ID No. 1 bis Seq. ID No. 
76 und Seq. ID No. 161 bis Seq. ID No. 178 kodiert wird, das gemali 
Anspruch 19 erhaitlich ist. 



Ein Antikorper gemali Anspruch 20, dadurch gekennzeichnet, dad er 
monoklonal ist. 



Polypeptid-Teilsequenzen, gemafi den Sequenzen Seq. ID Nos 77-85, 87, 88, 
90, 91, 93, 95-108, 112-117, 119, 122, 124-126, 132, 133, 135, 137-160 und 
179-209. 



Polypeptid-Teilsequenzen gemafi Anspruch 22, mit mindestens 80%iger 
Homologie zu diesen Sequenzen. 



Polypeptid-Teilsequenzen gemali Anspruch 22, mit mindestens 90%iger 
Homologie zu diesen Sequenzen. 



Verwendung der Polypeptid-Teilsequenzen gemali den Sequenzen Seq. ID 
No. 77 bis Seq. ID No. 160 und Seq. ID No. 179 bis Seq. ID No. 209, als Tools 
zum Auffinden von Wirkstoffen gegen Brustkrebs. 
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26. Verwendung der Nukleinsaure-Sequenzen gemafi den Sequenzen Seq. ID 
No. 1 bis Seq. ID No. 76 und Seq. ID No. 161 bis Seq. ID No. 178 zur 
Expression von Polypeptides die als Tools zum Auffinden von Wirkstoffen 
gegen Brustkrebs verwendet werden konnen. 



27. Verwendung der Nukleinsaure-Sequenzen Seq. ID No. 1 bis Seq. ID No. 76 
und Seq. ID No. 161 bis Seq. ID No. 178 in sense oder antisense Form. 



28. Verwendung der Polypeptid-Teilsequenzen Seq. ID No. 77 bis Seq. ID No. 
160 und Seq. ID No. 179 bis Seq. ID No. 209 als Arzneimittel in der 
Gentherapie zur Behandlung des Brustkrebses. 

29. Verwendung der Polypeptid-Teilsequenzen Seq. ID No. 77 bis Seq. ID No. 
160 und Seq. ID No. 179 bis Seq. ID No. 209, zur Herstellung eines 
Arzneimittels zur Behandlung des Brustkrebses. 



30. Arzneimittel, enthaltend mindestens eine Polypeptid-Teilsequenz Seq. ID No. 
77 bis Seq. ID No. 160 und Seq. ID No. 179 bis Seq. ID No. 209. 



31 . Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaii den Anspruchen 1 bis 10, dadurch 
gekennzeichnet, dad es eine genomische Sequenz ist. 



32. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaii den Anspruchen 1 bis 10, dadurch 
gekennzeichnet, dafi es eine mRNA-Sequenz ist. 



33. Genomische Gene, ihre Promotoren, Enhancer, Silencer, Exonstruktur, 
Intronstruktur und deren Spleifivarianten, erhaitlich aus den cDNAs der 
Sequenzen Seq. ID No. 1 bis Seq. ID No. 76 und Seq. ID No. 161 bis Seq. ID 
No. 178. 



34. Verwendung der genomischen Gene gemaii Anspruch 33, zusammen mit 
geeigneten regulativen Elementen. 



35. Verwendung gemaii Anspruch 34, dadurch gekennzeichnet, dafi das 
regulative Element ein geeigneter Promoter und/ oder Enhancer ist. 



36. 



Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaii den Anspruchen 1 bis 7, dadurch 
gekennzeichnet, dali die GriJIie des Fragments eine Lange von mindestens 
300 bis 3500 bp aufweist 
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37. Die Nukleinsauresequenzen Seq. ID No.: 3, 37, 45 dadurch gekennzeichnet, 
dad sie mit dem Fettstoffwechsel assoziiert sind und zur Behandlung von 
krankhaften Veranderungen des Fettstoffwechsels verwendet werden konnen. 
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Systematische Gen-Suche in der Incyte LifeSeq Datenbank 




Gene von Interesse 



Fig. 1 
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Prinzip der EST-Assemblierung 



-50.000 ESTs pro Gewebe 



Contigs 




Assemblierung bei 0% 
Nichtubereinstimmung 
mit GAP4 (Staden) 



Einzelsequenzen 



In Anzahl und Lange 
zunehmenden Contigs 



Iterative Assemblierung 
mit steigender 

Nichtubereinstimmung 
(1%, 2%, 4%) 



5000-6000 Contigs 



V 



-25.000 ubrige 
Einzelsequenzen 



-30.000 Konsensus- 
sequenzen pro Gewebe 



Fig. 2a 
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-50.000 ESTs 
eines Gewebes 
(z.B.: Uterus Tumor) 



GAP4 Assemblierung 1 . Runde: 
minimale anfangliche 
Ubereinstimmung: 20 
maximale Anzahl von eingeftigten 
Leerstellen pro Sequenz: 8 
maximale Prozente von 
Nichtubereinstimmung: 0 



GAP4-Datenbank 1 : 
Contigs 1 

Einzeisequenzen 1 




nicht 
assemblierte 
ESTs 




GAP4 Assemblierung 2. Runde: 
minimale anfangliche 
Ubereinstimmung: 20 
maximale Anzahl von eingefugten 
Leerstellen pro Sequenz: 8 
maximale Prozente von 
Nichtubereinstimmung: 1 




GAP4-Datenbank 2: 
Contigs 2 

Einzeisequenzen 2 




nicht 
assemblierte 
ESTs 




GAP4 Assemblierung 3. Runde: 
minimale anfangliche 
Ubereinstimmung: 20 
maximale Anzahl von eingefugten 
Leerstellen pro Sequenz: 8 
maximale Prozente von 
Nichttibereinstimmung: 2 




GAP4-Datenbank 3: 
Contigs 3 

Einzeisequenzen 3 




nicht 
assemblierte 
ESTs 



Fig. 2b1 
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GAP4-Datenbank 3: 



nicht 
assemblierte 
ESTs 



Konsensus 3 



GAP4 Assemblieoing 4. Runde: 
minimale anfangliche 
Ubereinst«mmung: 20 
maximale Anzahl von eingefugten 
Leerstellen pro Sequenz: 8 
maximale Prozente von 
Nichtubereinstimmung: 2 





nicht 
assemblierte 
ESTs 



Konsensus 4 



GAP4 Assemblierung 5. Runde: 
minimale anfangliche 
Ubereinstimmung: 20 
maximale Anzahl von eingefugten 
Leerstellen pro Sequenz: 8 
maximale Prozente von 
Nichtubereinstimmung: 4 





GAP4-Datenbank 5 




Contigs SXEinzelseq. 5, 



nicht 
assemblierte 
ESTs 5 



Konsensus 5 



Einzelsequenzen 5 



Fig. 2b2 



ERSATZBLATT (REGEL 26) 



WO 99/47655 




PO7DE99/00909 



5/10 



Konsensus 3 



Einzelsequenzen 5 



Konsensus 4 



Konsensus 5 



nicht 
assemblierte 
ESTs5 



GAP4 Assemblierung 6. Runde: 
minimale anfangliche 
Ubereinstimmung: 20 
maximale Anzahl von eingefugten 
Leerstellen pro Sequenz: 8 
maximale Prozente von 
Nichtubereinstimmung: 4 




assemblierte Datenbank 
eines spezifischen Gewebes 
(z.B.: Uterus Tumor) 



Fig. 2b3 
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assemblierte Datenbank 
eines spezifischen Gewebes 
(z.B.: Uterus Tumor) 



Konsensus 6 




Datenbank eines 
spezifischen Gewebes 
(z.B.: Uterus Tumor) 



Datenbank eines zweiten 
spezifischen Gewebes 
(z.B.: Uterus Normal) 




GAP4 Assemblierung 
minimale anfangliche 
Ubereinstimmung: 20 
maximale Anzahl von eingefugten 
Leerstellen pro Sequenz: 8 
maximale Prozente von 
Nichtubereinstimmung: 4 





Tumor-Gewebs- 
spezifische 
ESTs 



nicht Gewebs- 
spezifische 
ESTs 



Normal-Gewebs- 
spezifische 
ESTs 



Fig. 2b4 
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ERSATZBLATT (REGEL 26) 
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Gene von Interesse 




Bestimmung der 
gewebsspezifischen 
Expression uber 
elektronischen Northern 
(INCYTE LifeSeq und 
offentliche EST 
Datenbanken) 



Kandidatengene fur 
Tumorsuppressoren oder 
Tumoraktivatoren 



Fig. 4a 
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WHILE Cj > C w 



Elektronischer Northern-Blot 



Fishers Exakter Test 



IF H f 



EXIT 



Automatische Verlangerung 




.ATGTCCTAGCCTCAAGTTATCAGATGCAA. 

; 



Fig. 4b 
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Isolieren von genomischen BAC und PAC Klonen 



Chromosomale Klon-Lokalisation uber FISH 



/ 

Hybridisierungssignal 




Sequenzierung von Klonen, die in Regionen 
lokalisiert sind, die chromosomale Deletionen 

in Prostata- und Brustkrebs aufweisen, 
fuhrt zur Identifizierung von Kandidatengenen 



Exon Intron 



r 



Bestatigung der Kandidatengene durch 
Screening von Mutationen und/oder 
Deletionen in Krebsgeweben 



Fig. 5 
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